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Computeranwendungen
The Quantitative on-line Evaluation of “C-Thinlayer
Chrcmatograms
Von H.-J. Krambeck and J. Overbeck
Summarg
A method for direct and quantitative evaluation of radioactive Thinlayer-Chromatograms (RTC) using a digital
computer is described. Our experience with a DEC PDP 8 - Minicomputer implementation is discussed.
Zusammenfassung
Ein Verfahren zur direkten quantitativen Auswertung von Radio-Dünnschicht-Chromatogrammen mit einem Prozeß-
rechner wird beschrieben. Die Erfahrungen mit dem auf einem DEC PDP 8 - Minicomputer realisierten Programm
werden diskutiert.
Igtroduction
Due to their well known advantages chromatographic sepa-
ration methods using isotopes have gained wide acceptance
in biochemical research and are part of standard labora-
tory procedures (I.). Thinlayer chromatography usually
has a greater sensitivity because the separated substances
are concentrated in far smaller spots.
As a rule relatively stable isotopes such as carbon (170),
tritium (BH) and sulphur (35S) are used in biological
research.
Using this technique we have investigated the CO2-meta-
bolism of heterotrophic bacteria, especially the fast
incorporation of NaH1uCO3 into substances of the tricar-
bolic acid cycle (2.). The quantitative evaluation of the
RTCs was done directly with a thinlayerscanner. The spots
were then scratched off the plate and counted directly in
a liquid scintillation counter. The results obtained by
using the two methods are compared.
Data recording
The RTC was processed line by line (y-direction) by a
scanner (Berthold/Frieseke II), the intensity of the
radiation being measured at constant intervals in the
x-direction. Thus a function table C (x,y) was created
for the intensity which gives the counts per unit time
in form of a grid for the plate coordinates x,y. Normally
about 50 lines with 60 steps each were defined, so that
the RTC was represented by 5000 single counts, which were
punched on a paper tape or read directly into the computer
Fig. 1 is a three dimensional representation of an examle
of the function C (x,y).
Evaluation
1, 
The number of chemical substances and their percental
distribution is now to be computed from the function
C (x,y).
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This requires three steps of which the first two, namely
a) the recognition of a patch which represents the re-
spective substance on the RTC and 7
b) the decisions whether a given gridpoint is inside or
outside that patch are not usually carried out by a
computer but are a matter of personal judgement; only
the last step, namely the summing of the counts per
patch and the percental distribution requires compu-
ting work.
In order to transfer steps a) and b) to the computer we
proceeded as follows:
Each elemental rectangle is tested to determine if it is
on the edge of a spot. The condition is that at least one
of the corners is below the arbitrary noise level B and
at least one is above this level. A list is made of the
positions of these segments of the boundaries of the
spots. Starting at the first segment in the list, an
adjacent segment is sought, which results in a series of
closed loops if the chromatogram ran correctly.
Unclosed ones indicate a spot at the edge of the plate and
create a warning message by the computer because the chro-
matogramm must have run incorrectly.
Fig. 2: Plotter output of size and position of the
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Fig. 5: Fine structure of spot 1 in Fig. 2
In this way the computer is able to identify the wanted
areas, i.e. the patches which represent the different
substances (step a).
The test of whether a given grid point is inside a par-
ticular patch (step b) is done as follows:
The given point is connected with a point at the edge of
the plate and the intersections with the edge of the spots
in question are counted. These intersections can be inter-
preted as "crossing a border". So if there is no or an
even number of intersections, the point is outside, other-
wise inside and its value C (x,y) contributes to the total
counts of this patch.
In this way the optical realisation of the patches is
transformed to an algorithm which can be understood and
executed by the computer. Now the counts per patch and
the percental distribution of the chemical substances
are evaluated and together with plot control commands sent
to the ONLINE Plotter (Fig. 2).
The RTC is not destroyed as in other evaluation techniques
and by running the program with different values of the
threshold B the structure of the patches can be depicted
exactly. This information is needed to determine whether
it represents an incomplete fraction (Fig. 3).
Comparison with direct scintillation readings: To check
the results counted by the scanner and processed by the
computer, the patches were scratched off the RTC plate
(Merck DC-Fertigplatten Cellulose, thickness 0.1 m)
and counted in a liquid scintillation counter (Betascint
5000 Berthold/Frieseke iScintillator 11 Dioxan, 9 ›
120 Naphtalin, 5,5 g Permablend III (Packard)).
The results of the comarison are shown in the following



















The results show that with adequate step intervals and
counting time of the Scanner, a similar accuracy to the
direct counts of the scratched patches in the liquid
scintillation counter can be achieved.
Discussion
The program evaluates a 180-marked thinlayer chromatogram
completely automatically in about A minutes. The method
is reproducible, faster and as accurate as the usual
methods without destroying the RTC. The described method
is especially suited for the fast evaluation of RTCs
tracing metabolism steps, e.g. incorporation kinetics
of 140.
Acknowledgements
We want to thank Miss I. Mau for her=skilled technical
assistance including the preparation of the RTCs and the
setup of the Digital input data. The Algolprogram was
written using the Rogalgolsystem developed by Dr. Roger
Abbott (University of Oxford) without which it would not
have been possible to fit the prognmn into our PDP 8 mini
computer. We also thank Dr. Abbott for revising the
manuscript.
Literature
(1) STAHL, E. (1967): Dünnschicht-Chromatographie.
Ein Laboratoriumshandbuch.
Springer, Berlin-Heidelberg-New York
(2) OVERBECK, J. (1975): Some remarks on the ecology of
the CO2-metabolism of heterotrophic and
methylotrophic bacteria„









EDV in Medizin und Biologie 2/1977 U3
Interactive Computer Simulations in Teaching Population
Biology  9
By J. P. E. Wedekind and K. Wöhrmann
Summarg
Interactive computer simulations seems to be an adequate instrument to introduce new experiments in natural
science courses at universities, which otherwise are too expensive or time-consuming. As an example the concept
of a course in Population Biology is presented. The three models, used in the computer simulations, are
described.
Zusammenfassung
Interaktive Computersimulationen sind ein geeignetes Instrument, um Experimente in den naturwissenschaftlichen
Hochschulunterricht einzuführen, die sonst an Kosten oder Zeitaufwand scheitern. Als Beispiel wird ein




In ecology, but especially in population genetics many
theoretical models exist, on the other hand, there is a
lack of suitable experiments for demonstration. In addi-
tion, most experiments are time-consuming and expensive,
thus preventing their use in an instructional course.
One of the major problems in teaching population biology
therefore is to present the students some feasible ex-
periments. In a basic course dealing with the concepts
of ecology, population genetics and the integration of
both aspects in ecological genetics, such experiments
are presented with the aid of interactive computer simu-
lations.
Simulation is a powerful and wide-spread method in re-
search, especially in ecology [1] and genetics [2,3].
Unfortunately, the efforts in computer-assisted instruc-
tion (CAI) were mostly restricted to tutorial programs,
drill and practice or testing. Considerably less effort
was spent in using simulation prograne in teaching.
The existing simulation programs often were developed for
the use at schools (HUNTINGTON, Chelsea Science Simulation
Project) or they require special hard- and software (PLATO)
But since time-sharing systems and graphic terminals have
been available at many universities, it has become possi-
ble to develop interactive computer simulation prognmns
for instructional use. For our purpose it was possible to
use a PDP 11/A0 minicomputer with TEKTRONIX A012 graphic
terminals. All programs are written in FORTRAN IV, using
an additional set of graphic routines written in ASSEMBLER.
Instead of graphic terminals they can be used on teletype.
For this purpose a point-plot routine is available.
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2. Organization of the course
In our course we try to give the students an introduction
both in theory and "practice" following the concept de-
scribed below.
First we present the basic models and some important ex-
tensions, also referring the necessary definitions and
underlying assumptions. Then we give the students some
problems, which they have to solve with the aid of compu-
ter simulations. It is important to note that the inter-
active use of the programs also allows the students to
formulate and to solve their own problems, thus giving
them the chance to do research work. In the third step,
Fig. 1: Time-plot of predator-prey populations over
50 generations with characteristic oscillations.
Initial conditions: N1=10000, N2=1000 individ-
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Fig. 2: Same situation as in Fig. 1 but N1 plotted
against N2. The diagram shows that the oscilla-
tions are growing and will lead to the
extinction of N2 (predator).
the students have to report upon original papers, dealing
with the actual problem. These three steps finally enable
us to discuss the limitations of theoretical models, the
difficulties in relating experimental and theoretical re-
sults, and the importance of further experimental work.
The course consists of 12 sessions, divided into three
parts:
1. Ecology (3 sessions)
2. Population Genetics (6 sessions)
3. Ecological and Evolutionary Genetics (3 sessions).
3. Simulation models
3-1 Esslssy
In our ecological model we introduce the ecological para-
meters described in the book of WILSON-BOSSERT [A] and we
use the following basic equations:
QN1/ct = n1N1 - (1-N1/K1-cN,/K1) - (1-M1/N1) (1)
dN,/dt = n,N, - (1~N,/K,-sN1/K2) - (1-N,/N2)
Ni are the number of individuals in the two populations,
Ki are the carrying capacities, ri are the growth rates,
NH are the minimum number of populations, a and B are the
coefficients of competition. In the case of predator-prey
populations riNi is replaced by
n N = b N - d N N1 1 1 1 1 1 2 (2)
r2N2 Z b2N2N1 ` d2N2
with population 1 as the prey and population 2 as the pre
dator. It is possible to simulate populations with discre
te rsp. continuous generations. With this model it is `\ \_
possible to investigate systems of different levels of `*"*~__ "
complexity, starting with exponential growth of a single
population (Ki=°°, Mi=0, ot=B=0), up to predator-prey popu- GENERATIONEN
lations under competition. To present the results the
~~ i i
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genetic selection mating system
drift frequency- gametic selection
r
Fig. 5: Generation scheme of the genetic model
student has the choice between time-plots (Fig. 1) or
x-y-plots (Fig. 2), which are most useful for the investi-
gation of steady-state conditions.
3-2 99092199
In this part we consider populations with Mendelian in-
heritance. Contrary to the ecological part, where we are
interested in the total number of individuals, we now
look at the frequencies of the different genotypes in the
population. The model is restricted to one locus with two
alleles A and a. Our model considers discrete generations
and the population is always ceased at the zygotic stage.
It is possible to investigate both deterministic and
Time plot of a population with random mating
and selection (w1=1, w2=,925, w3=0,85).
The diagram shows the increase of p and the
population fitness w due to the selection
against fig and flš.
Fig. U:
FREQUENZ
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Fig. 5: De-Finetti
„„„„~»""""~„m trıangle with a
„wf,/"'__"¬\ ` _ population similarf í„„„ to Fig. U (w =1,
f i/0230.95, W3=0,9).
12 *E Due to selection
” the population is
drífting on the
_ f f~e. Hardy-Weinberg pa-
stochastic events. The whole generation scheme is presented
in Fig. 3.
Beside random mating the student has the choice between
three mating systems, resulting in the following formulas








- Assortative mating [5]
fil = ap2+ap2/(1-foš)
fig = 2apq+apfO2/(p+f02/2) (A)
_ 2 2fl; - aq +a(q +fO3(p-q))/(1-fO3)
P P 4' 9 4 . .
« a Wa.„„..„ rabola to fixation.
It is the concept of this simulation too, to enable the
student to investigate populations with different levels
of complexity. He may start with random.mating, neither
migration nor mutation nor genetic drift but different
fitness situations (heterosis, dominance etc.). In another
case he may consider selfing and frequency dependent fit-
ness values of the genotypes. To present the results the
students may use time plots (Fig. A) or the De-Finetti-
triangle (Fig. 5), Which is most useful in describing the
influence of the parameters in different stages of the
generation cycle.
3-3 E29l9si9el_§9n9§i§§
As one examle of several attemps to demonstrate integra-
tion of ecological and genetical aspects, the genetic
feed-back mechanism of PIMENTEL [7] is presented. The model
describes the influence of the absolute number of one po-
pulation on the frequencies of the genotypes of another
population.
The model, of which the generation scheme is presented in
Fig. 6, has many shortcomings [8]. At this point it is
necessary and worthwhile to discuss the efficiency and
the limitations of models as well as the validity of the
results received.
A. Discussion
Up to now the course and the programs described have been
tested in two courses. 15 students have worked with these
programs. We tried to evaluate the course with item tests
and problem solving exercises. The students have exten-
sively used the possibilities in working with the programs
(about 5 1/2 hours for each program rsp. exercise) and
they all succeeded in solving the problems. After a short
- Disassortative mating [5]
population 1
_ _ 2_ 2_ 2
D ` 1 f01 f02 f03
zygotes
f11 5 f01 ' f02/D (5)
1 generation ¶
adults gametes zygotes
f :12 (2 f01 f03+f01 f02+f03 f02)/D
fl, = fo, fo,/D 1
fij = frequencies of genotypes
p,q = frequencies of gametes
Si = coefficients of selfing
a = coefficient of assortative mating
D = coefficient of disassortative
density- enot i
d dt g ypc
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time the students had familiarized themselves with the
programs and had no difficulty in handling them.
We have been encouraged to use the programs in further
courses and we believe that this may be a successful way
of teaching ecological genetics.
The work was supported by the Bundesminister für Forschung
und Technologie, DV-B V BAG. Copies of the prograns
(simulation and graphic routines) as well as a list of the
papers used in the course are available from the senior
author.
References
[1] PNTPEN, B.G. (ed.) (1975): Systems Analysis and Simu-
lation in Ecology. Vol. I-III
Academic Press, New York `
[2] CROSBY, J.L. (1973): Computer Simulations in Genetics.
Wiley & Sons, London
[3] FRASER, A. and BURNELL, D. (1970): Computer Models
in Genetics.
McGraw-Hill, New York
[A] WILSON, E.O. and BOSSERT, W.H. (1971): A Primer
of Population Biology.
Sinauer Associates, Stamford
[5] CROW, J.F. and KIMÜRA, M. (1970)Z An IUÜPOÖUCÜÃOH CO
Population Genetics Theory. \
Harper and Row, New York
[6] WÖHRMANN, K. (1970): Untersuchungen zur Wechselwirkung
von Selektion und Selbstungsrate auf das
genetische Gleichgewicht unter besonderer
Berücksichtigung tetraploider Populationen. II
Theoretical and Applied Genetics §0, 267-279
U] PIMNTEL, D. (1961): Animal Population Regulation by
the genetic Feed-back Nechanism.
Amer.Nat. 95, 65-79
[8] LOMNICKI, A. (1971): Animal Population Regulation by
the genetic Feed-back Nechanism: A Critique
of the theoretical Model.
Anan.Nat. 192, A13-M21
Anschrift der Verfasser:
Dipl.-Biol. Joachim P.E. Wedekind
Projekt CUS




Institut für Biologie II
Universität Tübingen
Auf der Morgenstelle 28
7A00 Tübingen
EDV in Medizin und Biologie 2/1977 U7
Statistische Verfahren
Anwendung der Methodik der „Ridge Regression“ zur Schätzung
von Kreuzungsparametern in einem Züchtungsversuch*)
Von H. Schulte-Coerne
Zusammenfassung
Zur Auswertung von Kreuzungsversuchen können Kreuzungseffekte siehe z.B. (DICKERSON 1969) als multiple Regres-
sionskoeffizienten geschätzt werden. Als Beobachtungsvariablen werden absolute Leistungsdaten, Kreuzungsgruppen-
mittelwerte oder Einzelbeobachtungen verwendet. Die unabhängigen Variablen sind die Ausmaße der Kreuzungs-
effekte in den Beobachtungen.
Bei extremer Nichtorthogonalität zwischen Koeffizienten verschiedener Effekte können nachteilige Eigenschaften
der Least Squares Schätzwerte auftreten, insbesondere ein sehr hoher Mean Squared Error und kaum interpretier-
bare Größenordnungen der Schätzwerte.
HOERL und KENNARD (1970 a,b) schlagen vor, statt Least Squares Ridge Regression zu verwenden. Das Verfahren
liefert nicht erwartungstreue Schätzwerte mit besseren Mean Squared Error-Eigenschaften als LSQ.
Die Anwendung und Ergebnisse von Ridge Regression bei der Auswertung eines Einkreuzungsversuches werden
dargestellt. Die Schwierigkeit bei der Anwendung besteht darin, einen Parameter k zu bestimmen, der den Mean
Squared Error optimiert.
Sammarg
Crossbreeding effects from crossbreeding experiments can be estimated in form of multiple regression coefficients.
Performances expressed as means of crossbred generations or as single yields are chosen to be the dependent
variables in the analysis. The expected relative magnitude of crossbreeding effects in the observations, the
coefficients of crossbreeding effects, are defined as independent variables.
Extremely nonorthogonal coefficients of different crossbreeding effects can result in certain non-desirable
properties of Least Squares estimates, especially in a very high mean squared error and in estimates hardly to
be interpreted.
HOERL and KENNARD (1970 a,b) propose the use of Ridge Regression instead of Least Squares in such cases. Their
method leads to biased estimates with better mean squared error properties than Least Squares.
Method of application and results obtained using Ridge Regression in analysing a crossbreeding experiment are
presented. When applying this method the problem arises in determining-a parameter k which optimizes the mean
squared error.
N&Ch VOPSChläg@n VOD D1CKERSON (1969, 1973), PIRCHNER Zur Schätzung der Kreuzungsparameter (Kreuzungseffekte)
(1969) und FEWSON (1975) können aus Prüfgruppenmittelwer- kann das folgende Modell verwendet werden:
ten eines Kreuzungsversuches mit zwei oder mehreren Aus- y lßo +}@B + e
gangslinien (Generationsmittelwerte) bestimmte Kreuzungs- y Vektor der Einzelbeøbachtungen
parameter geschätzt werden. Mit diesen Schätzwerten lassen 1 Vektor mit Elementen 1
sich Voraussagen über das erwartete Leistungsniveau ab- BO Bezugspunkt des Mødells Z_B_ Beinzuchtleistung
leiten, das nach der Versuchsphase bei verschiedenen Züch- de? h@imiSChGH Linie Ode? Mittelwert der
. . . _ A l' `tungsstrategienlerreicht werden könnte. Etwa die Leistung usgangs lnlen
22 Eesigh-Matrix mit den Koeffizienten der Kreuzungs-
effekte in den jeweiligen Individuen.
tionskreuzungen oder das Ergebnis einer Verdrängungskreu- AÀÀähmêi Die KO@ffiZi@ntGH GinGS Eff@KteS Sind füP
alle Individuen einer Prüfungsgruppe konstant.
von synthetischen Linien bestimter Genanteile, von Rota-
zung auf eine Linie, deren Leistung im Experiment nicht
. . kt Krunmittelbar geprüft worden ist. B Ve Or der euzungsparameter
e Vektor der Zufallsabweichungen
'“""“““““"*"' E(ei) = 0 -
*) .. _ _ 2 íl 9]Uberarbeitete Fassung eines Referates beim E(ee') = o - I I = '.
22. Biometrischen Kolloquium 1976 in Bad Nauheim O ' 1
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Die Least Squares Schätzwerte der Kreuzungsparameter
ergeben sich aus:
^ V -1B = (X'X) X'y
X'X ist die Matrix der Sumenquadrate und
- produkte der "korrigierten" Werte vorıâf
X'y aus "korrigierten" Werten von;%'und y
gebildeter Vektor der Summenprodukte
("korrigierte" Werte: Abweichungen vom
jeweiligen Mittelwert)
In Kreuzungsversuchen kann die Situation auftreten, daß
hohe Korrelationen zwischen den Koeffizienten verschie-
dener Kreuzungseffekte bestehen. Die X'X Matrix weicht
dann erheblich von der Form einer Diagonalmatrix ab.
Bei der Inversion solcher Matrizes kann schon die Rechen-
genauigkeit problematisch werden. Ursachen solcher Situa-
tionen sind:
1. Nichtorthogonale Koeffizienten der Kreuzungseffekte
in den untersuchten Prüfungsgruppen
2. Unbalancierte Größen der Prüfungsgruppen
HOERL und KENNARD (1970a) haben darauf hingewiesen, daß
der Mean Squared Error (MSE) von Least Squares Schätzwer-
ten sehr groß werden kann, wenn die Design-Matrix X in der
beschriebenen Form gestört ist. Im folgenden wird die
Darstellung dieser Autoren verwendet, die eine standardi-
sierte Form der Regressionsgleichungen benutzen. In der
X'X Matrix sind die Diagonalelemente dann gleich 1, die
übrigen Elemente sind die Einfachkorrelationen zwischen
den x4Variablen.
Für den MSE der standardisierten X'X gilt:
MSE <ê› = Ewê-e›'<ê-ß>1
= Spur iva1~<ê>1
= 02 spur [(x'x)`11
2
> 02 p 1/- Amin
B ist der Vektor der parametrischen Regressionskoeffizien-
ten. Äi, die Eigenwerte der X'X, sind in orthogonalen
Schätzungen einheitlich 1. Bei stark unorthogonalen De-
sign-Matrizes wird der kleinste Wert, Ämin, sehr klein,
so daß der MSE der Least Squares Schätzer praktisch un-
endlich groß werden kann. Die erwartete "quadrierte Länge"
der Schätzer ist E(B'ê) = ß'ß + MSE(B).
Dies macht deutlich, daß die Schätzer so hohe absolute
Werte annehmen können, daß sie im biologischen Zusammen-
hang nicht interpretierbar sind. HOERL und KENNARD schla-
gen vor, in solchen Situationen Ridge Regression zu ver-
wenden:
AÃ* = (X'X + K)`1 x'y xl o\




K = k I, k > O, I ={ '. ] UÀrdinary Ridge R.)
O ' 1
Im folgenden wird Ordinary R.R. besprochen:
I5* = (X'X + K I)`1 X'y
Die Diagonale von X'X wird hier um einheitliche, positive
Beträge erhöht.
Folgende Eigenschaften von RR sind hervorzuheben:
/'\ /\ "/`
I) B“ ß*<B'B'
Die RR Schätzer haben eine kleinere quadrierte Länge
gegenüber LSQ.
II) Innerhalb der Menge von linearen Schätzwerten B
für B mit den Rest-Sumenquadraten
/§šE = SSELSQ + A SSE (B) hat
B die geringste quadrierte Länge
III) Allgemein gilt (MOOD und GRAYBILL, 1963):
MSE (B) = Y1(B) + Y2(B)
Y1(B) ist die Summe der Varianzen von B
Y2(B) ist der quadrierte Bias von B
Für RR sind V1 und V2 Funktionen von k.
RR ist identisch mit LSQ für k = 0. .
Die Schätzwerte bei k > O sind nicht erwartungstreu.
HOERL und KENNARD leiten ein Existenz Theorem.ab, wonach
immer ein k > O existiert, so daß der MSE bei RR kleiner
ist als bei LSQ. Dabei ist vorausgesetzt, daß ß'ß, die
quadrierte Länge der Parameter, nicht unbegrenzt sein kann.
Das Problem bei RR besteht darin, diesen MSE-optimalen
k-Wert zu finden.
HOERL und KENNARD (1970b) schlagen eine graphische Lösung
vor: Ridge Trace. Parameterschätzwerte aus RR werden in
Abhängigkeit von k im Abschnitt O §_k_í 1 gezeichnet.
Unstabile Schätzwerte werden sichtbar, wenn schon bei
kleinen k Werten, also mit geringenıBias, erhebliche Ver-
änderungen auftreten. Der geeignete k Wert soll dort ge-
wählt werden, wo sich der Verlauf der Kurven relativ zu-
einander stabilisiert hat. Außerdem soll die Restvariation
um die Regression gegenüber k=0 nicht zu stark angestiegen
sein.
Anwendung
In einer eigenen Untersuchung (FEWSON et al., 1975, SCHULTE-
COERNE, 1976) wurde eine Einkreuzung von Brown Swiss aus
USA in das Württembergische Braunvieh (WB) ausgewertet.
Leistungsdaten von Tieren aus folgenden vier Prüfgruppen
wurden erhoben: heimische Reinzucht (WB), F1, F2 und R1,
Rückkreuzung auf WB. Hier wird nur die Milchleistung in der
ersten Laktation dargestellt.
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Folgende Kreuzungsparameter sollten geschätzt werden:
Rassendifferenz (d) zwischen den Reinzuchtpopulationen
Heterosiszuwachs (h)
Rekombinationseffekte (r)
Die Koeffizienten der Kreuzungseffekte in den untersuch-
ten Prüfgruppen waren nicht orthogonal, die entsprechen-
den Korrelationen wurden durch ungleiche Gruppengrößen
noch erhöht.
Tabelle 1: Korrelationen zwischen Koeffizienten
der Kreuzungsparameter
Korrelationen in eigenen theoretisch bei
zwischen Daten gefunden gleichen Gruppengrößen
0 - h 0,98 0,85
8 - r 0,88 0,05
n - r 0,86 0,00
Aus den Eigenwerten der X'X ergab sich ein MSE, der etwa
2A mal so hoch ist wie es bei einer orthogonalen Schätzung
zu erwarten wäre.
Die unstandardisierten Least Squares Schätzwerte und
deren Standardfehler waren im Ausmaß extrem hoch.
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Tabelle 2: Kreuzungsparameter und Standardfehler
aus LSQ für die Milchleistung in der
1. Laktation (in kg)
Rassen- Heterosis- Rekombinations-
differenz (d) zuwachs (h) effekte (r)
1975_± 337 -319_± 159 -Ö68_± 131
Es konnte nicht ganz ausgeschlossen werden, daß nicht I
korrigierbare systematische Einflüsse auf die Beobachtungs-
werte indirekt auch die Parameterschätzwerte verzerrt
haben. Doch wurde vermutet, daß die Nichtorthogonalität
ein wesentlicher Grund für die unglaubwürdigen LSQ-
Schätzwerte war.
Die graphische Methode, Ridge Trace, offenbarte eine er-
hebliche Unstabilität der Schätzwerte besonders für Ras-
sendifferenz und Heterosiszuwachs:
Das Vorzeichen des Heterosiseffektes kehrte sich sogar um.
Der Bereich des "optimalen" k-Wertes wurde im Intervall
0.05 §_k §_0.1 vermutet.
Tabelle 5: Unstandardisierte Kreuzungsparameter aus
Ridge Regression für die Milchleistung
in der 1. Laktation (in kg)
Rassen- Heterosis- Rekombinations-
differenz zuwachs effekte
k (d) (h) (P)
( 0 (LSQ) 1975 -319 -668 )
0.05 815 100 -570
0.1 625 176 -208
ı
Wenn aus diesen Werten (bei 0.05 und 0.1) die Mittelwerte
der vier Prüfgruppen geschätzt wurden, traten nur geringe
Abweichungen von den beobachteten Werten auf.
Es erschien sinnvoll, das erwartete Leistungsniveau bei
verschiedenen Züchtungsstrategien ebenfalls mit den RR-
Schätzwerten zu berechnen. Die Voraussagen für verschiede-
ne synthetische Linien, die Rotationskreuzung und Rein-
zucht mit der heimischen oder der fremden Population waren
gegenüber Prognosen mit LSQ-Schätzwerten weniger vonein-
ander abweichend. Bei der vorliegenden Fragestellung ver-
einfacht ausgedrückt: "Beibehaltung der heimischen Rein-
zucht oder Einkreuzung" erscheint ein Fehler zugunsten
der Reinzuchtalternative eher vertretbar als umgekehrt.
Schluß
Die Schätzung eines MSE-"optimalen" k-Wertes für Ridge
Regression nach dem graphischen Verfahren Ridge Trace
läßt einen relativ breiten Raum für subjektive Entschei-
dungen. Mit einem Intervall von k-Werten kann man die DICKERSON, G.E. (1975): Inbreeding and Heterosis in
animals.
Proc.Anim.Breed.and Gen„Sympos. in honour
zu verwenden. Dieser Weg erscheint jedoch nur dann prakti- Dr. J.L. Lush,
A.S-A.S., A.D.S.A., Champaign, Illin.,
5M-77
Wahrscheinlichkeit erhöhen, den wirklich optimalen k-Wert
kabel, wenn alle entsprechenden Parameterschätzungen zur
gleichen Schlußfolgerung für die Versuchsfrage führen
können. FEWSON, D. (1975): Beitrag zur Methodik von Einkreuzungen
in Reinzuchtpopulationen.
Bei einigen Anwendungen kann eventuell festgelegt werden, Z'TierZüChtg' Züchtungsbiol' ggß 113-125
FEws0N, D., 0TT, A. und SCHULTE-COERNE, H. (1975):
sion gegenüber LSQ maximal steigen darf. In solchen Fällen Einkreuzung von Brown-Swiss-Tieren aus den
USA in das württembergische Braunvieh.
Züchtungskunde §7, 582-592
wie hoch die Summe der Abweichungsquadrate von der Regres-
kann man den k-Wert bestimmen, der gerade diese Maximal-
bedingungen erfüllt. Eine entsprechende Lösung ist möglich,
wenn aus vorhandenen Informationen die maximale quadrierte HEMMERLE, W.J. (1975): An explicit solution for gene-
.. .. '/\ /1 li Ö Rid R ' .Lange der Schatzwerte, B*'B festgelegt werden kann šâcššâmetrišâ lëgrâââiâíu
(Vergleiche (I)). __)
HOERL, A.E. and KENNARD, R.W. (1970a): Ridge Regression:
Abschließend sollen einige Arbeiten genannt werden, die Biased estimation for non-orthogonal
problems.
Technometrics 12 55-68___)
sich mit numerischen Schätzungen optimaler k-Werte befas-
sen, wenn keine Annahmen über die maximale Restvarianz
oder die quadrierte Länge gemacht werden können. HOERL, A.E. and KENNARD R.W. (1970b): Ridge Regression:
Applications to non-orthogonal problems.
_ _ _ Technometrics 12, 69-82 '
HOERL und KENNARD (1970a) schlagen ein iteratives Verfah- _ `"'
ren Vor. DieS wurde VON HEMRLE (1975) äufêeêfiffen und MARQUARD, D.W. (1970): Generalized inverses, ridge regres-
zu einer expliziten Lösung entwickelt. S}On› blaS?d l%near estlmatlon and nOn`linear estimation.
_ _ _ _ _ _ _ Technometrics 12, 591-612
OBENCHAIN (1975) diskutiert einige weitere Kriterien. _"
Außerdem stellt er einen einfachen, konservativen Test MAYER, L_S_ and w1LLKE_ T_A_ (1973); gn biased estimation
einer "Shrunken" Hypothese vor. Damit kann geprüft werden, in linear m°delS~_ Technometrics 15, 497-508
ob überhaupt eine Anwendung von RR gegenüber LSQ oder "_
"Shrunken Estimators" nach MAYER und WILKE (1975) gerecht- QBENCHAIN, R.L. (1975): Ridge analysis following a pre-
fertigt erScneint_ liminary test of the shrunken hypothesis.
Technometrics 17, H51-AM1
Es gibt bereits eine Reihe von Vorschlägen zur Schätzung
von Regressionsparametern bei extremer Nichtorthogonalität PíBCHNER› F- (1969)j EinkfeUZVn8SPläne-
_ Der Forderungsdienst 17, 10(z.B. MARQUARD, 1970, MAYER und WILLKE, 1975). Ridge Re- --
gression ist darunter eine einfach anwendbare Möglichkeit, SCHULTE_COERNE_ H_ (1976): Untersncnnngen über die AnSWir_
um die Unstabilität einzelner Schätzwerte zu erkennen und kungen einer EinkPeUZUnS VON amefíkanisßhen
_ _ _ Brown Swiss Tieren in das württembergische
im Ridge Trace sichtbar zu machen. BrannVien_
Diss. Hohenheim
Mit Ridge Regression erhält man gleichzeitig nicht erwar-
tungstreue, aber stabilere Schätzer mit geringeren Vari-
anzen. Die Optimierung von Stabilitätsgewinn und Bias durch Anschrift des Verfassers;
eine Schätzung bei einem k mit minimalem Mean Squared Error Hermann SCnnlte_gOerne
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Relative E¿izienz verschiedener Methoden zur Schätzung
von Varianzkomponenten*)
Von L. Dempfle, G. Heil, K. Rutzmoser
Zusammenfassung
Für tierzüchterische Zwecke interessieren nur selten die Varianzkomponenten an sich, man benötigt vielmehr
das Verhältnis verschiedener Komponenten zueinander. Häufig weiß man auch ungefähr, welche Größe das Verhältnis
hat oder kann aus der genetischen Theorie Schranken für dieses Verhältnis angeben. Beides ermöglicht die Auswahl
von Methoden, die im fraglichen Bereich besonders effizient sind. Anhand eines Beispieles wurde die Effizienz
von funf`Methoden für 10 verschiedene Parameterkombinationen untersucht. Dabei wurde festgestellt, daß die
Unterschiede in der Effizienz der Methoden erheblich sind, was allerdings auch für den Rechenaufwand zutrifft.
Summary
In animal breeding we are often not so much interested in the absolute value of the components of variance
as we are in certain ratios. In many situations, it is known approximately in what range these ratios are likely
to be, or else it is possible from genetic theory to give upper and lower bounds. That a priori knowledge
enables us to choose methode which are efficient in that range. In an example, the efficiency of five methods
was investigated, for 10 different parameter combinations. In unbalanced designs the difference in efficiency
is quite large, which is also usually reflected in computing costs.
1. Einführung und Problemstellung
In der quantitativen Genetik sind zur Aufstellung effizien-
ter Selektionspläne und zur Schätzung der Zuchtwerte der
Individuen möglichst genaue Kenntnisse über die Varianz-
komponenten nötig. An einem einfachen Beispiel soll die
Problematik der Varianzkomponentenschätzung in der Tier-
zucht dargestellt werden.
Es seien I Bullen vorhanden, von denen jeder ni Töchter
hat. Die Mütter dieser Töchter seien eine zufällige Stich-
probe aus der Population. Die Bullen können in verschie-
denen Jabren geboren sein oder/und aus genetisch unter-
schiedlichen Subpopulationen stammen und komen somit im
statistischen Sinne aus verschiedenen Populationen. Für
eine Tochterleistung wird folgendes lineare Modell unter-
stellt:
Yijk = gi ¬` S15 + eijk (1)
dabei sind
gi der Effekt der Population i
síj der Effekt des Bullens j aus der Population i
eijk ein spezifischer Effekt des Individuums ijk.
Der Vektor der Beobachtungswerte läßt sich schreiben
ı=e+a+e m
Häufig kann unterstellt werden, daß síj und eijk Zufalls-
. 
*) Überarbeitete Fassung eines Referates beim
22. Biometrischen Kolloquium 1976 in Bad Nauheim
52 EDV in Medizin und Biologie 2/1977
variable mit Mittelwert Null und Varianzen oš bzw. dä sind,
wobei die einzelnen sij korreliert sein können.
Dies ergibt
Var (§) =_§ 02
2 2Var (ê) _R oe (3)
EQ) =2<l§
Var (y) = ZGZ' oâ +_¿ oâ š_V
Von den I Bullen sollen die mit den höchsten Zuchtwerten
selektiert werden. Der Zuchtwert des Bullen ij ist
(oder das Doppelte davon) und es besteht die Aufgabe,
diesen Zuchtwert so genau wie möglich zu schätzen.
Sind die Varianzen bekannt und stellt man folgende Be-
dingungen an die Schätzfunktion
ZWij =_§'ij y_ Linearität
E (zwíj) = E (zwij) "Unverzerrtheic" (5)
E (ZWij-ZWij)2 + min kleinste Fehlervarianz
so ergibt sich, wie HENDERSON (1965) zeigte
^ A A
Zwij = gi + sij (Ö)
wobei g und s aus folgenden Gleichungssystemen ermittelt
werden
-1 ^ -1X'V X g = X'V y (7)
/\ _
- Ye _ ez v 1(y-xå) (8)
Anstelle von Gl. (7) und Gl. (8) lassen sich_g und_§ auch
aus Gl. (9) ermitteln _
x'R`1x x'R`1z 2 g §'R"1y`"_" "'_" _ cf „ = __" <9)2.8 12 za. 12 + 9 1<-5°-> e ri 11
Ö
S
Zu Gl. (9) gelangt man ebenfalls, wenn ein Bayes-Verfahren
(LINDLEY and SMITH 1972) unter den Annahmen verwendet wird,
daß gi, sij und eijk normalverteilt sind, dä gegen Unend-
lich geht und die Verlustfunktion quadratisch ist.
Bei der Anwendung von Gl. (9) in der Tierzucht sind_K,_Z,
y immer bekannt,_R und_G sind häufig entweder Einheits-
matrizen oder ihre Elemente sind aus der genetischen Theo-
rie bekannt, so daß dä/oâ = Ä die einzige Größe ist, die
geschätzt werden muß. Der erwartete Selektionserfolg wird
am größten, wenn Ã mit dem wahren Parameterwert überein-
stimmt. Die Güte eines Schätzverfahrens für Ä sollte des-
halb danach beurteilt werden, um wieviel der Selektions-
erfolg im Durchschnitt bei Verwendung dieser Methode ver-
ringert wird. Bisherige Untersuchungen ergaben, daß die
Verlustfunktion nicht symmetrisch ist. Eine Überschätzung
von Ä verringert den Selektionserfolg weniger als eine
gleichgroße Unterschätzung (SLANGER 1975). Zur Schätzung
von Ä stehen viele Methoden zur Verfügung, doch ergibt
keines der bekannten Verfahren einen unverzerrten Schätz-
wert. Fast immer werden erst die Varianzkomponenten ge-
schätzt und daraus X berechnet. Aus der approximativen
Varianz eines Quotienten ist jedoch ersichtlich, daß neben
den Varianzen der geschätzten Varianzkomponenten auch die
Covarianz zwischen ihnen einen Einfluß auf die Schätzgenau-
igkeit hat - eine Tatsache, die selten berücksichtigt wird.
Zur Schätzung der Varianzkomponenten in gemischten Model-
len wurden eine Vielzahl von Methoden vorgeschlagen. In
der Tierzucht hat man es fast immer mit unbalanciertem
Datenmaterial zu tun und es ist seit langem bekannt
(scasrršı 1959, s.22Lı), daß in dieser sipaatipn im aiige-
meinen keine Methode existiert, die unverzerrte, quadrati-
sche Schätzwerte mit gleichmäßig kleinster Varianz ergibt.
Allerdings lassen sich Schätzverfahren finden, die lokal
die kleinste Varianz haben. Dies läßt sich in der Tier-
züchtung ausnützen, da häufig die relative Größe der Vari-
anzkomponenten aus Untersuchungen an der gleichen oder an
anderen Populationen annähernd bekannt ist und in manchen
Fällen Schranken für sie angegeben werden können. Wird
z.B. in einer zufallsgepaarten Population eine zufällige
Stichprobe von Bullen mit einer zufälligen Stichprobe von
Kühen in einem hierarchischen Design angepaart, wobei jede
Kuh nur einen Nachkommen hat, so läßt sich für eine Nach-
kommensleistung folgendes Modell verwenden:
Z li + Si + (10)
Für die Varianzkomponenten oš und oâ folgt aus der gene-
tischen Theorie, daß oâ gleich ein Viertel der additiven
genetischen Varianz ist (plus ein kleiner Teil der epi-
statischen Varianz) und oâ enthält drei Viertel der addi-
tiven genetischen Varianz plus Dominanz-, Epistasie- und
umweltbedingter Varianz.
Daraus ergibt sich
0 < câ/dä < 1/5 (11)
und die Güte der einzelnen Verfahren braucht nur für diesen
Bereich untersucht zu werden.
2. Material und Methoden
Ein Datenmaterial über das Tiroler Grauvieh erschien für
diese Untersuchung geeignet. Zwei Personen maßen die
Beckenbreite an 96 gleichaltrigen Färsen, die von 50 Bul-
len abstammten.
Wegen des hohen Rechenaufwandes wurden die meisten Unter-
suchungen mit einem auf A8 bzw. 2A Beobachtungen reduzier-
ten Design durchgeführt. Sie sind in Tabelle 1 wieder-
gegeben. Bei der Reduktion auf N = M8 wurden lediglich
Daten von solchen Bullen ausgeschlossen, deren sämtliche
Töchter nur von einem der Beobachter gemessen worden waren.
Tabelle 1: Anzahl der gemessenen Tiere je Beobachter
und Bulle für
N =lß lV= 2A
Bullen Bullen
Beobachter 1 2 5 A 5 6 7 8 9 10 11 12 15 1M 1 2 5 A 5 6 7
1 Ä 5 5 1 2 5 5 1 1 1 26 5 1 2 5 5 16
2 5 1 1 1 5 1 U 1 1 M 22 5 1 1 1 2 8
M 5 5 1 5 6 6 2 6 2 M 1 1 U U8 5 1 5 6 6 1 2 2M
Das lineare Modell für eine Beobachtung ist
bi Effekt des Beobachters i
uj Effekt des Bullen j
(bu)ij Interaktion Beobachter x Bulle
Für den Datenvektor ergibt sich
Z.:.§2 + 2121 +.ÃgE2 + E. (123)
Die Beobachter sind fix, während Bullen und Interaktionen
zufällig sind. Der Erwartungswert von y ist Xb und die
Varianz-Covarianzmatrix ist
_ 2 2 2
Y- " Ã1Ã1 01 J' Ã-222 2 + Ã 06 (13)Q
_ 2
' (X101 J' Y2°2 J' Ye) °6
Die Fehlervarianzen für die Schätzwerte der Varianzkompo-
nenten wurden für folgende Methoden
Maximum Likelihood LNK]
Restrimıiertes Maximum Likeiihppd [Ram]
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ı 0 X XMinque mit D1 = 0,02 = 0 iM(0,0)]
0 ı XMinque mit D1 = 1,pš = 1 [M(1,1)]
Henderson III HÀ
Methode nach Seely [S]
für verschiedene Kombinationen von D1 und D2 unter Annahme
der Normalverteilung ermittelt. Die Kombinationen von pl
und 92 sind (0,0), (0.07, 0), (0.25, 0), (1, 0), (2, 0),
(0, 1), (0.07, 1), (0.25, 1), (1, 1), (2, 1).
Die Schätzung der Varianzkomponenten mit Hilfe von Maximum
Likelihood ist allgemein bekannt (HARTLEY and RAO 1967)
und durch die Algorithmen von HEMRLE und HARTLEY (1975),
HENDERSON (1975) und MELLER (1975) für kleineres Daten-
material auch anwendbar. Bei der restriktierten Maximum-
Likelihood-Methode wurde die von CORBEIL and SEARLE (197A)
ausgearbeitete Version verwendet. Die berechneten Fehler-
varianzen für die beiden Likelihood-Methoden sind die so-
genannten "large sample" Varianzen. Sie geben einen zu
kleinen Wert für die Varianz an. Außerdem sind die Schätz-
werte verzerrt (Ausnahme REM bei balanciertem Material),
so daß auch noch die Verzerrung berücksichtigt werden muß.
Die anderen drei Methoden schätzen die Varianzkomponenten
mit Hilfe von quadratischen Formen. Dabei werden mindestens
ebensoviele quadratische Formen berechnet, wie unbekannte
Varianzkomponenten vorhanden sind. Sind qi und qj die qua-
Abb. 1: Relative Effizienz der Methode zur Schätzung von
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dratischen Formen ylëiy und yfAjy, so gilt (bei Normal-
verteilung und symmetrischen Matrizen)
E (qi) = 2 tr (gig) + pjrjëirp (1A)
Cov (qi,qj) = 2 tr (AiVAjV) + M §f§§iVAjKQ (15)
Aus Gl. (1A) und Gl. (15) ergibt sich
ê §2 = 9 (16)
var (gg) = _s`1 var (Q) §1' (17)
wobei gilt
S 02 = E q
Bei Minque (RAO 1972) sind die quadratischen Formen von
den vorgegebenen Werten Dä und pg abhängig. Bei Normalver-
teilung ist unter allen Methoden, die quadratisch, unver-
zerrt und bei denen die Varianz der Schätzwerte unabhängig
von den fixen Effekten sind, Minque diejenige mit der
kleinsten Varianz, wenn pl = på und o2 = pg ist. Im letzte-
ren Fall erreicht Minque die "large sample" Varianz von
REML. Für pä = 0 = pg wird die Methode auch SEELY zuge-
schrieben (URFER 197%).
Bei Henderson III (HENDERSON 1955, SEARLE 1968) werden nur
quadratische Formen benützt, die auch in der unbalancier-
ten Varianzanalyse Verwendung finden.
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Bei der Methode nach SEELY, so wie sie z.B. von GEIGER
und URFER (1975) benutzt wurde, ist zu beachten, daß die
Varianz-Covarianzmatrix der Schätzwerte auch von den fixen
Effekten abhängt. Da die Schätzwerte dieser Methode in
fast allen Fällen eine größere Fehlervarianz als die von
Minque (0,0) haben, werden diese Ergebnisse nicht aufge-
führt.
Mit Ausnahme der Methode nach SEELY ist die Varianz-Cova-
rianzmatrix der Schätzwerte bei den anderen untersuchten
Methoden unabhängig von den fixen Effekten. Weitere bemer-
kenswerte Zusammenhänge liegen darin, daß bei balanciertem
Material REM, Minque, Henderson III und SEELY mit den
Anova-Schätzwerten identisch sind, und daß, wie HOCKING
und KUTNER (1975) zeigten, Minque, wenn es iterativ ver-
wendet wird, REML-Schätzwerte liefert.
5. Ergebnisse und Diskussion
Die Ergebnisse hinsichtlich dä und dä unterscheiden sich
nur wenig für 02 = 0 und pg = 1, weshalb nur die Ergeb-
nisse für D2 = O aufgeführt werden. In allen Abbildungen
und für alle O1 wird die Varianz der Methoden relativ zu
der von REML angegeben. Abb. 1 und Abb. 2 zeigen die rela-
tive Effizienz der Netneden für oi bei N = 2M und N = M8.
Ein Vergleich dieser Abbildungen legt den Schluß nahe,
Abb. 5: Relative Effizienz der Methoden zur Schätzung
aller Komponenten bei N = A8, r = [Var(0ë) +
daß die Größe des Designs keinen grundlegenden Einfluß
auf die relative Effizienz der Methoden hat.
In Abb. 5 ist die Summe der Fehlervarianzen, Var(dâ) +
Var(3í) + Var(8š), aufgeführt. Dabei ist zu beachten, daß
M(0,0) für D1 = 01 = 0 die large sanple Varianz von REML
erreicht und daß Henderson III bei diesen Werten sehr in-
effizient ist. Abb. A zeigt die Effizienz der Methoden
zur Schätzung von Ä, zu deren Berechnung die approximative
Varianz eines Quotienten verwendet wurde.
Da bei einer balancierten Kreuzklassifikation außer ML
alle hier untersuchten Methoden zu identischen Ergebnissen
führen, hängt die unterschiedliche Genauigkeit vom Grade
der Unbalanciertheit ab. Es ist jedoch schwierig, Designs
hinsichtlich der Unbalanciertheit zu klassifizieren.
Bei Auswertungen in der Tierzucht sind die Designs häufig
ähnlich unbalanciert wie das hier untersuchte und wie die
Ergebnisse zeigen, unterscheidet sich die Güte der Metho-
den für gegebene O1 und 02 sehr stark. Hat man deshalb
a priori Schätzwerte für pl und 02 oder lassen sich Schran-
ken für diese Parameter angeben, so ermöglicht die Ver-
wendung einer in diesem Bereich effizienten Methode eine
erhebliche Genauigkeitssteigerung, die allerdings häufig
mit einem erhöhten Rechenaufwand in1Vergleich zu Henderson
III einhergeht.
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Versuchsplanung zur Zuchtwertschätzung von Testbullen*)
Von K. Osterkorn
Zusammenfassung
Ein Hauptproblem der Zuchtwertschätzung liegt in der Ausschaltung von Umwelteinflussen und systematischen
genetischen Effekten. Die Produktionsbedingungen erlauben es nicht, durch gezielte Versuchsplanung dñese
Fehler weitgehend zu vermeiden. Dennoch gibt es geringe organisatorische Maßnahmen, die das System der
Zuchtwertschätzung bei Testbullen im Sinne einer Versuchsplanung verbessern.
Summary
The elimination of environmental and systematic genetical biases is a main problem in estimation of the
breeding value. Eaperimental designs are not possible to avoid those effects because of the production
structure. Nevertheless there are small suitable actions to improve the methods of estimation for testbulls.
Einleitung
Eine umfassende Übersicht vieler Problemstellungen in Zu-
sammenhang mit der Zuchtwertschätzung für die Milchleistung
beim Rind gibt FEWSON (197A). Dabei stellt er heraus, daß
die Hauptprobleme der Zuchtwertschätzung in der möglichst
weitgehenden Ausschaltung von Umwelteinflüssen und systema-
tischen genetischen Effekten liegt. In Bayern werden zur
Zeit innerhalb der Rassen die systematischen Faktoren Region,
Herdendurchschnitt, Erstkalbealter und Kalbemonat berück-
sichtigt (KRÄUSSLICH et al., 1970). Das Erstkalbealter und
der Kalbemonat sind durch die Töchter der zu prüfenden
Bullen gegeben. Ihre Korrektur ergibt keine Schwierigkeit.
Sieht man - etwas ungenau für die bayerischen Verhältnisse -
unter der Region das Betreuungsgebiet von Besamungsstatio-
nen, so können genetische Unterschiede zwischen den Statio-
nen zu Verzerrungen führen. Da überwiegend innerhalb der
Stationen selektiert wird, bekommt dieser Komplex sicher
zunehmend Bedeutung. Für das Folgende wird jedoch das Pro-
blem der genetischen Differenzierung der Besamungsstationen
weitgehend ausgeklammert.
_Standardkorrekturmethoden des Herdeneinflusses
Eine generelle Möglichkeit - nicht nur zur Korrektur der
Herdeneffekte - ergibt sich durch den Ansatz eines linea-
ren Modells. SCHAEFFER (1975) gibt eine kleine Übersicht
über die Entwicklung dieser vor allem in Nordamerika ge-
bräuchlichen Methoden.
Sehr überzeugend ist der Contemporary Comparison des Milk
Marketing Board, der in die praktische Zuchtarbeit vieler
Länder Eingang gefunden hat. Zu diesem.Vergleich gleich-
altriger Stallgefährtinnen müssen folgende Bedingungen
erfüllt sein (STAHL et al., 1969):
ıiíı-in-ı-ir.
*) Überarbeitete Fassung eines Referates beim
22. Biometrischen Kolloquium 1976 in Bad Nauheim
- keine gezielte Anpaarung
- keine Selektion der Bullentöchter und Stallgefährtinnen
- mehrere Vergleichstiere in der Herde
- die Vergleichstiere sind Töchter verschiedener Bullen;
je mehr Väter diese Vergleichstiere haben, umso günsti-
ger ist es.
Der Zuchtwert eines Bullen i wird dann mit dem gewogenen
Nüttel der Abweichungen der Töchterleistungen von den Ver-
gleichstieren innerhalb der Betriebe j geschätzt:
Z "ij(Yij. ` V15.) n. .m..
ıo ıı+mI°
2 3 Wi___=nlJlJ
_] WÃLJ :LJ l,_]
nij = Zahl der Töchter des Bullen i im Betrieb j
näj = Zahl der Vergleichstiere im Betrieb j
Bei HERRENDÖRFER et al. (197A) wird ndt bestimmten Voraus-
setzungen die Varianz dieses Zuchtwertes in Abhängigkeit
von der Anzahl der Betriebe, der Anzahl aller Prüfbullen,
von der Anzahl der Betriebe, in denen zu prüfende Bullen
eingesetzt werden, und der Anzahl der Väter der Vergleichs-
tiere abgeleitet. Unter dem Aspekt der Minimalisierung
dieser Varianz werden Hinweise zur Aufstellung eines Prüf-
plans gegeben. Die Ergebnisse lassen sich kurz zusammen-
fassen. Zur Zuchtwertschätzung von Bullen ist eine Anlage
mit vollständigen Blöcken einer mit unvollständigen vorzu-
ziehen. Ansonsten ist es optimal, zur Prüfung so wenig
große Betriebe wie möglich zu verwenden und in diesen
Betrieben so viele Bullen wie möglich gleichzeitig zu
prüfen.
Übertragbarkeit auf unsere Produktionsverhältnisse
Die Anwendbarkeit der theoretischen Versuchsplanung hängt
von den praktischen Gegebenheiten ab. Deshalb ist es not-
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wendig, kurz die Betriebsstruktur zu beschreiben. Zur
exemplarischen Darlegung wird die Besamungsstation Meggle,
Wasserburg, mit etwa 100 000 Erstbesamungen/Jahr herange-
gezogen. In ihrem Einzugsgebiet befinden sich etwa 500 HB-
und 800 MP-Betriebe. Zwei Drittel dieser Betriebe weisen
mindestens 15 Erstbesamungen im Jahr auf, 1.7% haben mehr
als 50 EB.
Legt man zugrunde, daß ein Drittel aller Besamungen mit
Prüfbullen durchgeführt werden und 50% weibliche Kälber
fallen, von denen zwei Drittel aufgestellt werden, dann
bleiben im Mittel 2-5 Töchter von Prüfbullen in Betrieben
mit 15-50 EB/Jahr. Damit ist die Basis der Vergleichstiere
sehr dünn, und die vorher erwähnten Standardverfahren sind
kaum anwendbar.
Möglichkeiten, die Zahl der Vergleichstiere zu erweitern,
sind zwar
a) durch Einbeziehung aller Tiere des Betriebes und
b) durch Zusammenfassung mehrerer Betriebe zu Leistungs-
klassen ~
gegeben, bei beiden entstehen aber durch verschiedene
Altersstrukturen und genetische Unterschiede der Mütter
von Töchtern der Prüfbullen und geprüften Bullen weitere
Probleme.
Gedanken zur Versuchsplanung
Betrachtet man den eingangs erwähnten Katalog der systema-
tischen Faktoren, die zur Zeit berücksichtigt werden, so
kann man davon das Erstkalbealter und den Kalbemonat kaum
beeinflussen. Aber auch für die Region und den Betrieb er-
geben sich durch die Produktionsverhältnisse nur geringe
Möglichkeiten, einen regelrechten Versuchsplan anzusetzen.
Durch die Vielzahl der verhältnismäßig kleinen Betriebe
könnte man meinen, daß eine zufällige Verteilung der Prüf-
bullên &USP@iChGHd Sêi- Da aber gerade der Betriebseinfluß
auf die Leistung sehr gravierend ist und außerdem nur ein-
zelne, überlegene Väter anhand ihrer Töchterleistungen
selektiert werden, ist es notwendig, um nicht zu einer fal-
schen Rangfolge zu kommen, den Einfluß der Betriebe zu
eliminieren.
Den spezifischen Betriebseinfluß kann man nur berücksichti-
gen, wenn man Töchter von mindestens zwei Prüfbullen in
Tabelle 1: Relative Häufigkeiten (%) für Vergleichskombi-
nationen für Töchter von Prüfbullen
Prüf- Zahl der Vergleichstiere mehr als eine
bullen- in der Herde Tochter vom
jahrg. 0 1 2 > 2 gleichen Vater
68 40.5 29.2 12.6 5.6 12.0
69 53-5 29.9 17.5 11-5 7.9
70 41.5 52.2 17.4 2.5 6.4
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der Herde vorfindet. Die Tabelle 1 gibt die relativen Häu-
figkeiten einiger Versuchskombinationen wieder. Für etwa
50-60% der Töchter ist die Minimalforderung erfüllt.
Sind Erstkalbealter und Kalbemonat korrigiert, dann sind
die Differenzen zweier Töchter innerhalb eines Betriebes,
die von zwei Vätern abstammen, ein Nhß für die genetische
Differenz ihrer Väter. da der Einfluß des Betriebes und
auch der regionale eliminiert sind. Nüt Methoden der Aus-
gleichsrechnung (LUDWIG 1969) läßt sich aus den vielen
überschüssigen Differenzen die Lagebeziehung der Väter
untereinander abschätzen. Zur Aufstellung des Gleichungs-
systems wird eine Anfangslage der Väter auf der Merkmals-
achse benötigt. Ist die Anfangsordnung nicht optimal, kann
man permutieren und das absolute Minimum des quadrierten
Fehlervektors als Kriterium heranziehen. Es kann auch sehr
nützlich sein, das Gleichungssystem zu reduzieren und nur
die besseren, selektionswürdigen Väter berücksichtigen.
Dafür ergeben sich punktuelle organisatorische Maßnahmen,
die das System der Zuchtwertschätzung im Sinne einer Ver-
suchsplanung verbessern. Wobei man die Strategie anwenden
kann, diese Maßnahmen mehr und mehr auszubauen, um schließ-
lich einen Stam sogenannter Prüfbetriebe zu haben. In
einem ersten Schritt versucht man den Besamungseinsatz so
zu lenken, daß mindestens ein Vergleichstier und gleich-
zeitig nicht mehr als eine Tochter desselben Vaters in
einem Betrieb steht. In erster Linie betrifft das die
etwa 800 HB- und MLP-Betriebe mit mehr als 15 EB/Jahr.
Die Besamungsstation Meggle arbeitet nur mit zwanzig Besa-
mungstechnikern, so daß auf jeden etwa M0 Betriebe entfallen
Steht dieser Stamm von Betrieben für jeden Besamungstech-
niker, kann jener gezielt Aufzeichnungen über den Verbleib
der Töchter von Prüfbullen in-diesen Betrieben oder andere
Daten genau erheben. In einer Endphase ist es vorstellbar,
aufgrund mehrjähriger Untersuchungen die einzelnen Betriebe
zu klassifizieren und zu Prüfeinheiten zu integrieren.
Man kann dann in diesen vergrößerten Testherden einen ge-
zielten Besanmngseinsatz der Prüfbullen durchführen.
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Quantitative Bewertung des Informationsgehaltes von Stichproben-




Zur Überwachung der bakteriologisch-hygienischen Beschaffenheit von Lebens- und Futtermitteln sind aufgrund
der Ausführungsbestimmungen einiger Verordnungen konkrete Stichprobenpläne vorgeschrieben. Anhand der zuge-
hörigen Annahmekennlinien wird der quantitative Informationsgehalt dieser Pläne verglichen. Aus den Abbildungen
geht hervor, daß eine einheitliche Informationsausbeute nur über die Angleichung der Annahmekennlinien erzielbar
ist. Darüberhinaus sollten je nach der potentiellen Gesundheitsgefährdung Lebens- und Futtermittel in Risiko-
kategorien eingeteilt werden. Unter Berücksichtigung dieser Kategorien sowie eines vertretbaren Untersuchungs-
aufwandes der Uberwachungsbehörden sind dann für die jeweiligen Produktgruppen die Stichprobenpläne aus der
Neigung der Annahmekennlinien festzulegen. Damit wird eine differenzierte Prüfaktivität angestrebt, die eine
optimale Informationsausbeute ohne Erhöhung des gesamten Prufaufwandes der Untersuchungsstellen ermöglicht.
Summary
According to German legislation, certain sampling plans are prescriped for controlling the bacteriological
and the hygienic status of food and feed stuffs. Quantitative information of these tests are compared by
means of operation characteristic curves. The figures show that only an adjustment of operation characteristic
curves may achieve an uniform stringency. Furthermore, according to the potential health hazards, risk
categories (”case”) should be established for food and feed stuffs. Considering these cases as well as the
feasible sampling units, sampling plans must be constructed in respect to the risk category and its operation
characteristic curve. This way, a differentiated supervision activity is aimed which yields optimal information
without increasing the expenditure of quality control.
Einleitung und Problemstellung der wertbestimmenden Bestandteile und des hygienischen Sta-
tus von Lebensmitteln zum Teil unüberwindbare praktische
In den vergangenen Jenren ist ele Felge nunenmeneer Lebenee Schwierigkeiten. Es darf nicht unterschätzt werden, daß die
mittelvergiftungen sowie eines kritischeren Verbraucherver- Cherekterieíerene einer Prebe emfenereiehe keetene und Zeít_
haltens die Forderung intensivierter Qualitätskontrollen
von Lebens- und Futtermitteln in der Öffentlichkeit disku-
tiert worden. Dabei erscheint es zunächst als selbstver-
aufwendige Analysenvorgänge erfordert. Daraus hat sich in
der Überwachungspraxis der Bundesrepublik Deutschland eine
vorwiegend unsystematische amtliche Qualitätsüberwachung
ständlich, die in der industriellen Massenproduktion seit
Jahrzehnten bewährten statistischen Qualitätskontrollver-
fahren auf den Lebens- und Futtermittelbereich zu über-
tragen, zumal auch hier die ehemals handwerklich- bäuer-
anhand von analysierten Einzelproben ergeben. Die im Deut-
schen Lebensmittelbuch festgelegten Minimalwerte für die
wertbestimmenden Bestandteile beziehen sich z.B. ausdrück-
lich auf das willkürlich ausgewählte Einzelstück (Leit-
llene neretellnngewelee mehr und mehr euren elnen lneue sätze für Fleisch und Fleischerzeugnisse). Derart willkür-
etnlellen Preeuntlenepnenen ebgeleee werden let' Im'eegen_ lich gewonnene Einzelergebnisse verbieten in den meisten
Setz eu een melet lelent erfeeberen Qnellteeenrleerlen bei Fällen Rückschlüsse auf die Struktur der Herstellungscharge.
teennleenen Meeeengutern bereleet Jeeeen ele Beureellung Als Überwachungsstrategie werden dadurch dem Produzenten
* ee e e e ı - ı ı ı ıı) Uberaebelteee Feeeune elnee Referetee belm hohe Annahmesicherheiten seiner Erzeugnisse eingeräumt,
22; BløÀetrlschen Kolloquium 1976 in Bad Nauheim ohne jedoch einen konkreten und vor allem.ausgewogenen
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Verbraucherschutz berücksichtigen zu können. Ausgenomen
bleiben Unterschreitungen der Minimalwerte, die dann als
"Lebensmittelverfälschungen" erkannt werden und zur Be-
strafung des Produzenten mittels Bußgeld führen.
Im.weiteren wird ausschließlich auf die gegenwärtige Über-
wachungssituation der bakteriologisch-hygienischen Beschaf-
fenheit von Lebens- und Futtermitteln eingegangen, deren
Nichtbeachtung bei Lebensmitteln eine direkte bzw. bei
Futtermitteln tierischer Herkunft eine indirekte Quelle
der gesundheitlichen Beeinträchtigung des Konsumenten dar-
stellt. Neben den mit einer zufriedenstellenden Beurteilung
verbundenen Voraussetzungen werden ebenfalls Stichproben-
pläne für klassifizierte sogenannte "Leitkeime" diskutiert,
die aus mikrobiologischer Sicht eine vereinfachte indirekte
Kontrolle der "hygienischen Qualität" von Lebensmitteln
bzw. Futtermitteln ermöglichen.
Quantitative Bewertung von Stichprobenergebnissen aus
den Prüfverfahren zur Beurteilung der bakteriologisch-
hygienischen Beschaffenheit von Lebens- und Futtermitteln
Auf der Grundlage des Gesetzes über den Verkehr mit Lebens-
mitteln und Bedarfsgegenständen (LMBG) sind Verordnungen
erlassen worden, die die Überwachung der bakteriologisch-
hygienischen Beschaffenheit einiger Produkte auf Stichpro-
benbasis regeln. Am Beispiel der Eiprodukte-Verordnung mit
den Probeentnahmevorschriften der Fassungen 1956, 1967 und
1975 soll der erzielbare Informationsgehalt der Stichproben-
ergebnisse in bezug auf die Charge verglichen werden.
Die Verordnung verbietet, Eiprodukte ohne ausreichende Vor-
behandlung in den Verkehr zu bringen. Als ausreichende Vor-
behandlung sind Verfahren anzusehen, durch die die Entero-
bacteriaceen und speziell die Erreger aus der Salmonella-
Gruppe in Eiprodukten abgetötet werden.
Als Anweisung für die amtliche
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Abb. 1: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cE/N] auf
Enterobacteriaceae-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1956]
Zur Durchführung der Untersuchung sind bei Sendungen
gleicher Charge (Vorbehandlungseinheiten) je nach dem in
Packstücken â 100 kg festgelegten Losumfang unterschied-
liche Probenanzahlen vom Umfang 60 ml oder 60 g zufällig
zu entnehmen. Als Entnahmeeinheit dient das einzelne Pack-
stück, das in sich als homogen angesehen wird. Daraus fol-
gen von der Anzahl der Packstücke je Charge abhängige
Stichprobenpläne, von denen einige für die Enterobacteria-
ceen- und Salmonellen-Prüfung der Tabelle 1 entnomen wer-
den können. In der Tabelle beziehen sich N auf die Pack-
stücke je Charge, n auf die Probenzahl, cs und cE auf die
nüt positivem Untersuchungsergebnis zugelassenen Annahme-
zahlen bei der Prüfung auf Salmonellen bzw. Enterobacteria-
ceen.
Bereits aus Tabelle 1 wird die Unterschiedlichkeit des
Stichprobenumfanges - auf Grund der prozentualen Verknüp-
fung an den Chargenumfang - deutlich. Daraus resultiert
Untersuchung und Beurteilung
von vorbehandelten (pasteuri-
sierten) Eiprodukten wurde fol-
gendes festgelegt:
Tabelle 1: Vorgeschriebene Prüfpläne für die Überwachung vorbehandelter
Eiprodukte auf Salmonellen bzw. Enterobacteriaceen aus den
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Abb. 2: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cs/N] auf
Salmonella-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1956]
- bezogen auf die wahre Beschaffenheit der Charge - ein
quantitativ unterschiedlicher Informationsgehalt der Stich
probenergebnisse, der mittels der Annahmekennlinien der
Stichprobenpläne graphisch verdeutlicht werden kann. In
den Abbildungen 1, 5 und 5 sind die Annahmekennlinien von
jeweils 5 Stichprobenplänen der Jahre 1956, 1967 und 1975
für die Enterobacteriaceae-Prüfung dargestellt.
Die Abbildungen 2, 4 und 6 beziehen sich analog dazu auf
die Salmonella-Prüfung. Vor allem die Pläne der Jahre 1956
und 1967 weisen eine schlechte Trennschärfe bei kleinen
Chargen, dagegen eine Überbetonung bei großen Chargen auf.
Hersteller und Importeure zogen intuitiv Konsequenzen und
teilten die großen Chargen in kleine auf. Die Neufassung
der Eiprodukte-V0 im Jahre 1975 führte zu einer ausge-
glicheneren Annahmesituation, wie die Abbildungen 5 und 6
erkennen lassen. Sie bedeutete jedoch eine zwei- bis drei-
mal so hohe Belastung der Überwachungsämter, da jeder Un-
tersuchungsgang 2 bis A Tage in Anspruch nimmt und der
simultanen Analyse sehr schnell personelle und räumliche
Begrenzungen gesetzt sind. Diese untersuchungstechnischen
Schwierigkeiten bilden ebenfalls das Hauptargument dafür,
vorbehandelte Eiprodukte nicht entsprechend dem Risiko-
schema des "Salmonella Committee" des National Research
Council (NBC) der USA (FOSTER, 1971) zu kontrollieren.
Rechte Spalte von oben nach unten:
Abb. 3: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cE/N] auf
Enterobacteriaceae-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1967]
Abb. A: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cs/N] auf
Salmonella-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1967]
Abb. 5: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cE/N] auf
Enterobacteriaceae-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1975]
Abb. 6: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cs/N] auf
Salmonella-positive Packstücke
[Eiprodukte-Verordnung, Fassung 1975]
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Dieses Risikoschema berücksichtigt die Gruppe der Salmonel-
len als ein gemäßigtes direktes Risiko der menschlichen
Gesundheit, das sich jedoch durch Multiplikation der Salmo-
nellen im Lebensmittel sehr schnell zu einer schweren
Gesundheitsgefährdung entwickeln kann. Deshalb werden vor-
behandelte Eiprodukte generell in die zweithöchste Risiko-
kategorie II eingestuft. Für diese Stufe vorgesehene Stich-
probenpläne sollen Chargen mit 10% und mehr Salmonella-
positiven Einheiten mit einer Sicherheit von mindestens
95% verwerfen. Im Gegensatz zu den Prüfplänen aus der Ei-
produkte-V0 ist die Bezugsgesamtheit nicht die Anzahl sänm-
licher Packstücke â 100 kg, sondern eine große Zahl, die
sich aus dem Gesamtgewicht der Charge, dividiert durch das
einzelne Probengewicht ergibt. Damit kann entgegen den
Abbildungen 1 bis 6 auch bei kleinen Chargen sofort an-
stelle der hypergeometrischen Verteilung die Binomialver-
teilung herangezogen werden. Je nach der Prüfstrategie
sollte einer der vier Pläne der Abbildung 7 vor der Stich-
probenentnahme gewählt werden.
Eine indirekte Gefährdung der menschlichen Gesundheit kann
bereits von bakteriologisch-hygienisch nicht einwandfreien
Futtermitteln ausgehen, die überwiegend importiert werden.
Hier gelten Verordnungen der Bundesländer über die Ein- und
Durchfuhr von Futtermitteln tierischer Herkunft aus dem
Ausland. Für die Durchführung der nach diesen Verordnungen _
bei der Einfuhr vorgeschriebenen amtlichen bakteriologi-
schen Untersuchung auf Salmonellen sind vom Bundesministe-
rium für Ernährung, Landwirtschaft und Forsten 1971 ein-
heitliche Richtlinien für die Probenentnahme sowie die
bakteriologische Untersuchung vorgeschrieben worden. Futter-
mittelsendungen werden zur Einfuhr erst freigegeben, wenn
die bakteriologische Untersuchung - gegebenenfalls nach
erfolgter Nacherhitzung - keinen Salmonella-positiven
Befund ergeben hat.
Abb. 7: Annahmekennlinien von vier Stichprobenplänen aus
der Risikokategorie II zur Beurteilung der hygie-
nischen Qualität anhand der Salmonella-Kontamina-
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Abb. 8: Annahmekennlinien der Prüfpläne [n/cs/N] auf
Salmonella-positive Packstücke [Richtlinien für
Futtermittel tierischer Herkunft bei der Einfuhr,
Fassung 1971]
Die Chargen müssen - gleich welcher Einzelpackung - in
Einheiten â 50 kg angegeben werden. Auch hier ist der
Probenumfang prozentual an den Chargenumfang geknüpft, und
zwar stufenweise
bis 100 Einheiten 5%
101 bis 500 Einheiten 5%
darüberhinaus 2%
Am Beispiel von 5 daraus ableitbaren Stichprobenplänen ver-
deutlichen die Annahmekennlinien in Abbildung 8 den unter-
schiedlichen Informationsgehalt der Prüfung in Abhängig-
keit von der tatsächlichen Beschaffenheit der Charge.
Die bisher dargestellten Unterschiede bezogen sich auf den
Informationsgehalt der Stichprobenergebnisse in Abhängig-
keit vom Stichprobenumfang sowie der Annahmezahl, die ihrer-
seits durch die Probeentnahmevorschriften festgelegt sind.
Dabei wurden
(1) die eindeutige Abgrenzung der zu beurteilenden
Chargen sowie
(2) die homogene Beschaffenheit innerhalb der einzelnen
Chargeneinheiten, d.h. zufällige Verteilung der
pathogenen Keime innerhalb der Charge
stillschweigend unterstellt.
Nun bereitet jedoch in der praktischen Überwachung bereits
der Punkt (1) erhebliche Schwierigkeiten, da bei den dekla-
rierten Chargen eine Zusammenfassung aus unterschiedlichen
Herstellungsorten zum Teil nicht ausgeschlossen werden kann.
Daraus können selbst bei völlig einwandfreier Entnahme
systematische Verzerrungen resultieren. Schwerwiegender muß
jedoch Punkt (2) gewertet werden. Von der Praxis aus be-
trachtet ist es im allgemeinen reine Spekulation anzunehmen,
daß sowohl bei flüssigen als auch bei pulverisierten Pro-
dukten der Keimgehalt gleichmäßig verteilt und keine Nester-
bildung zu erwarten ist. Bei heterogenem, teilweise infi-
ziertem Ausgangsmaterial, das in einer Charge verarbeitet
und abgepackt, dabei jedoch unzureichend pasteurisiert wird,
ist sehr wohl mit einer ungleichmäßigen Verteilung der En-
terobacteriaceen bzw. der Salmonellen zu rechnen. Aufgrund
der untersuchungstechnischen Schwierigkeiten können jedoch
die tatsächlichen Gegebenheiten nicht aufgedeckt und dadurch
auch nicht modellmäßig beschrieben werden. Deshalb ist es
bis heute nicht möglich, die Auswirkungen auf den quanti-
tativen Informationsgehalt der Stichprobenergebnisse abzu-
schätzen oder gar darzustellen.
Abschließend soll ein weiterer Gesichtspunkt aus mikrobio-
logischer Sicht angesprochen werden. Oft bestehen große
Schwierigkeiten, die eigentlichen pathogenen Keime direkt
nachzuweisen. Deshalb wird bei der Untersuchung für einige
praktische Belange auf einfach ermittelbare "Leitkeime" aus-
gewichen, in der Annahme, damit in positiver Korrelation
auch die pathogenen Keime zu berücksichtigen. Unter Beach-
tung dieses Gesichtspunktes sowie der grundsätzlichen
Schwierigkeit, Keimgrenzzahlen anzugeben, bis zu denen
keine gesundheitliche Beeinträchtigung zu befürchten ist,
werden die quantitativ ausgewerteten "Leitkeime" häufig in
drei festgelegte Klassen eingeteilt. Die erste Klasse ent-
hält Untersuchungsergebnisse mit hygienisch vertretbaren
Keimzahlen. Der zweiten Klasse sind Proben mit erhöhten
Keimzahlen zuzuordnen, die hygienisch als Grenzsituation
anzusehen sind. Dagegen bezieht sich die dritte Klasse auf
Proben mit überhöhten Keimzahlen, die damit den hygieni-
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und 10 ist die Annahmesituation für die Beurteilung der Abb. 10: Annahmekennliniengebirge eines Drei-Klassen-
"hygienischen Qualität" von Gefriergeflügel mit einem Drei-
Klassen-Stichprobenplan auf der Basis der Trinomialvertei-
lung dargestellt. Als Leitkeimgruppe wurde die einfach
erfaßbare Enterobacteriaceae-Zahl herangezogen.
Welchen Informationsgehalt ermöglichen auf dieser Basis
gewonnene Stichprobenergebnisse ?
Abb. 9: Annahmekennfläche eines Drei-Klassen-Stichproben-
planes mit n~50 sowie den Annahmezahlen cl-10 für
Gefrierhähnchen mit erhöhter Enterobacteriaceen-
Zahl (§00/ml < X é 500/ml) und C2-1 für Gefrier-
hähnchen mit überhöhter Enterobacteriaceen-Zahl
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Anteil _an Gefrierhähnchen im Herkunftsbestand mit überhöhter Entero-
bacteriaceen-Zahl' pro ml Abspülflüssigkeit (›<>500l
Ante Ente
Stichprobenplanes mit n=50 sowie den Annahme-
zahlen c1=10 für Gefrierhähnchen mit erhöhter
Enterobacteriaceae-Zahl (500/nd < X é 500/ml)
und c2=1 für Gefrierhähnchen nat überhöhter
Enterobacteriaceae-Zahl (X > 500/ml) zur Beur-
teilung der hygienischen Qualität von Gefrier-
hähnchen (Trinomialverteilung mit Plottprogramm
auf WANG 720 C/702 von H. Berner, Berlin 1976)
Für einen Stichprobenumfang n=50 zeigt sich hier ein sehr
breiter sogenannter "indifferenter Parameterbereich", wenn
die Zonen aufgrund vorgegebener Risiken wie in den Abbil-
dungen festgelegt werden. Das ist nicht zuletzt ein Ergeb-
nis der Klassifikation quantitativer Enterobacteriaceae-
Zahlen. Dieser Informationsverlust kann jedoch in Kauf
genommen werden, da bei den quantitativen Enterobacteria-
ceae-Zahlen vielfach wegen kompetitiver Wachstumsvorgänge
mit irregulären Keinwerteilungen gerechnet werden muß.
Unbeantwortet bleibt die Aussagemöglichkeit, ob hohe
Enterobacteriaceae-Zahlen tatsächlich nat hohen Salmonella-
Kontaminationen korrespondieren. Zwar gehören die Salmo-
nellen zur Gruppe der Enterobacteriaceen, jedoch konnte
bisher eine auf die Anteile bezogene Strukturkonstanz nicht
gesichert werden. Nur in diesem Fall ermöglichen die unter-
suchungstechnisch einfach ermittelbaren Leitkeime eine zu-
treffende Beurteilung der bakteriologisch-hygienischen
Beschaffenheit der Lebens- bzw. Futtermittel.
Schlußbetrachtung
Anhand der Annahmekennlinien ist der quantitative Informa-
tionsgehalt einiger Stichprobenpläne, die aufgrund gelten-
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der Ausführungsbestimmungen von Verordnungen zur Überwachung hygienische Beschaffenheit" führen, wenn über entsprechende
der bakteriologisch-hygienischen Beschaffenheit von Lebens- Strukturuntersuchungen der ZusannrÀÀnang hinreichend zu
und Futtermitteln vorgeschrieben sind, aufgezeigt worden. sichern ist.
Aus den Abbildungen geht hervor, daß eine Angleichung der
Informationsausbeute anhand des Verlaufes der Annahmekenn- LiteratUTVefZeiChníS
linien vorgenommen werden kann. Darüberhinaus sollten je EiprOdukte_VO, Veröffentlicht im
nach der potentiellen Gesundheitsgefährdung Lebens- und
BGBL. I, 17.12.1956, 9MA ff.
BGBL. I, 20. U.1967, U92 ff.
BGBL. I, 26. 2.1975, 537 ff.
Futtermittel entsprechend den Vorstellungen von FOSTER in
Risikokategorien eingeteilt werden, um unter Berücksichti-
gung des Untersuchungsaufwandes der Überwachungsbehörden
für die jeweiligen Produktgruppen die Stichprobenpläne an- BML, 30_7_i97i; "Richtlinien für die Probenentnahme und
hand der Neigung der Annahmekennlinien festzulegen. Dieser bakÜePí019%i§Che Untersuchung YOHIFUÜPGT'
Gesichtspunkt führt zu einer in Abhängigkeit von den Risi- mitteln tlerlscher Herkunft bel der Elnfuhrn'
kokategorien differenzierten Prüfaktivität und ermöglicht FOSTER, E_M_ (1971), Journal of the AOAC gi, 259
eine optimale Informationsausbeute ohne Erhöhung des gesanr
ten Prüfaufwandes der Untersuchungsstellen. Im Gegensatz
zu den übrigen statistischen Erörterungen handelt es sich
hier bei der Steigerung der Informationsausbeute um eine
Verbesserung der Prüfstrategie bei sämtlichen Produkten, Anschrift des Verfassers:
wo die bakteriologisch-hygienische Beschaffenheit zuver- Prof' Dr' Hartmut weiß
lässig überwacht werden muß. Eine Modifizierung der Prüfung gšâåšegâizšräåëâšiåâšëšâiZín
anhand von Begleitkriterien ("Leitkeime" bzw. "Indikator- Fachrichtung Biometrie
organismen") kann nur dann zu einer zufriedenstellenden Königin-Luise-Str, M9
Beurteilung des eigentlichen Merkmals "bakteriologisch- 1000 Berlin 33
Graphische Methoden in der Datenanalyse*)
Von L. Sachs
Zusammenfassung
Hauptaufgabe der Datenanalyse ist die Beschreibung und Übermittlung des Informationsgehaltes gewonnener Daten.
Hierzu ist eine Enthüllung und Zurschaustellung der rohen Daten notwendig. Denn nur dann wird es möglich, Ver-
mutetes aufzuspüren und Unerwartetes zu entdecken. Erst wenn die Zusammenhänge in den Daten erkennbar werden
und damit die vermeintliche Struktur, bieten sich Analyse und Zusammenfassung an. Graphische Methoden helfen bei
der Wahl und Überprüfung des vorausgesetzten Verteilungstypus bzw. des angenommenen Modells sowie bei der Dar-
stellung der Resultate. A
Es ist wichtig, Voraussetzungen zu schaffen, unter denen sich unbekannte Strukturen entfalten können. Anhand
einer speziellen Codierung werden in einem Korrelationsdiagramm ein drittes und ein viertes Merkmal berücksichtigt.
Beide in maximal sieben Ausprägungsstufen. Außerdem werden einige Warnungen und Empfehlungen gegeben, Vorzüge und
Nachteile von Tabellen und graphischen Methoden verglichen sowie eine kleine Übersicht über graphische Methoden
versucht.
Summary
Data analysis is concerned with insightful description and communication of the infermational content of a body
of data. This paper reviews graphical methods usefvl for description, analysis, presentation and summary of data:
fer uncovering distributional peculiarities and understanding the structure underlying experimental and survey
*) Vortrag gehalten am 11. März 1976 auf dem.22. Biometrischen Kolloquium in Bad Nauheim. Die ungekürzte
Fassung erscheint in der Klinischen Wochenschrift.
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data. Moreover scatter plots, probability plots and residual plots provide insight into the possible inappropri-
ateness of certain assumptions of the statistical model.
Some techniques are illustrated by examples: four-dimensional data may be represented as scatter plot on ordinary
graph paper by using a combination of 2 different sets of symbols for at most 7 different levels of the third
variable (O, Ü, A, x, Ä, -, 0) and of the fourth variable (e.g. for x: _>_<_, gg, >_<, x, iz, 52, 32°).
Comments of the use of tables and graphical methods, a small overview of the latter and some applications
endeavour to pave the way such that structures may be better understandable and unanticipated characteristics
may be spotted. .
Gliederung
(1) Einige Definitionen
(2) Bedeutung graphischer Methoden
(5) Sonderstellung der Geraden
(A) Anpassung als Zusammenfassung
(5) Beispiele, Empfehlungen und Hinweise
(5.1) Punktdiagramme und Punktwolken mit
3. und U. Merkmal
(5.2) Warnungen und Empfehlungen
(5.5) Graphische Methode und Tabelle im Vergleich
(5.A) Kleine Übersicht über graphische Methoden
(6) Fazit: Einsatz und Ziel graphischer Methoden
1. Einige Definitionen
wenn wir Beobachtungen machen, um Werte zu erhalten, die
für die Situation repräsentativ sind, nennen wir die er-
haltenen Werte Daten.
Daten sind damit nicht etwas "Existierendes", sondern
schon von ihrer Entstehung her etwas unter definierbaren
Bedingungen "Gewonnenes". Ein Datenkörper besteht aus
einer Anzahl unterschiedlicher Werte, die unter ähnlichen
Bedingungen gewonnen werden. Daher kann angenommen werden,
daß die Daten eine bestimmte Struktur aufweisen. Ist die
Datenstruktur, d.h. die Anordnung der Daten zueinander,
weniger wichtig oder bekannt, so genügt es, wesentliche
Teile tabellierter Daten anschaulich und einprägsam dar-
zustellen. Ist die Datenstruktur wichtig und noch unbe-
kannt, so besteht die Aufgabe darin, zu einem besseren
Verständnis des Problems zu gelangen und die Daten über
die ihnen zugrundeliegenden Strukturen zum Reden zu
bringen.
Die graphische Methode ist die Veranschaulichung von Daten
und die den Daten zugrundeliegenden Strukturen durch Punk-
te, Linien und Symbole, um Bekanntes leicht faßlich dar-
zulegen und um Unbekanntes zu erkunden.
was sind nun unsere Ziele ?
(1) Bessere Beschreibung und Quantifizierung auch des
Vermuteten.
(2) Daten benutzen, um Erwartungen und Annahmen zu über-
prüfen.
(5) Entdeckung neuer Erscheinungen und Zusammenhänge,
d.h., unvorhergesehene Strukturen im Datenkörper er-
kennen, modellmäßig erfassen und sie, sowie die Abwei-
chungen vom Modell, sorgfältig untersuchen.
(4) Anregungen erhalten für neue Ideen und neue Unter-
suchungen, d.h. Pläne zur Gewinnung neuer Datenkörper.
Eenüt sind A Aufgaben der Datenanalyse umrissen: beschrei-
ben, überprüfen, entdecken und anregen; d.h.: Datenanalyse
ist im Gegensatz zur Routineanalyse von Daten die Kunst,
Daten zum Sprechen zu bringen und zu versuchen, den Daten
ein Modell anzupassen. Genauer: Datenanalyse ist die syste-
matische Suche nach aufschlußreichen Informationen über
die Struktur eines Datenkörpers. Hierbei werden alle
graphischen, mathematischen und statistischen Methoden
eingesetzt, die zur effektiven Analyse und Interpretation
von Daten und Resultaten dienen.
2. Bedeutung graphischer Methoden
Gegenüber einer geordneten Zahlenübersicht, einer Tabelle,
meist zur Ergebnisdokumentation, ist die Anfertigung einer
graphischen Darstellung arbeitsaufwendiger, zudem ist die
weitere Verwendung des graphisch wiedergegebenen Zahlen-
materials erschwert. Die graphische Darstellung ist aber
insbesondere dann, wenn viele Daten vorliegen, einer Ta-
belle überlegen. Ziffern sind langweilig; Ziffernfolgen
kritisch zu sichten, macht Mühe. Ein Bild wird schneller
erfaßt, es ist einprägsamer, verständlicher, attraktiver
und überzeugender, auch für den ermüdeten Betrachter.
Mehr noch, dieselbe Darstellung, etwa mehrere Punktwolken
in demselben Koordinatensystem, gestattet es, schnell die
Daten zu kontrollieren, Zusammenhänge zu erkennen und Ver-
gleiche durchzuführen. Dieselbe Darstellung kann sehr ein-
drucksvoll umfassende Detailinformation und zugleich kom-
primierte Zusammenfassung sein. Üblicherweise sieht man
mehr als das Erwartete und dieses fast stets modifiziert
und darüber hinaus Unerwartetes. Entsprechende numerische
Informationen zu erhalten, ist schwierig.
Numerische Methoden geben spezielle Antworten auf exakte
Fragen. Welche Fragen zu stellen sind, das bestimmen Anlaß
und Ziel der Untersuchung sowie unter Umständen auch die
an Hand graphischer Methoden erhaltenen Vermutungen und
Hinweise. Der Zusamenhang zwischen graphischen und nume-
rischen Techniken ist dem analog zwischen dem Kriminal-
kommissar und dem Richter. Der eine versucht den Daten
Geheimnisse zu entlocken - der andere wägt die Bedeutsam-
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keit der einzelnen Befunde ab, um zu einer Beurteilung zu
gelangen. Der eine ist hauptsächlich mit dem.Aufspüren von
Hypothesen beschäftigt, der andere mehr mit der Prüfung
von Hypothesen. Das Aufspüren von Hypothesen hat weniger
mit Statistik zu tun, es ist die Kunst, die richtigen
Fragen zu stellen.
Graphische Methoden sollten damit statistischen Analysen
vorausgehen und sie später ergänzen. Sobald man durch
graphische Methoden zu neuen Einsichten gelangt ist, wird
man zu ihrer Kontrolle numerische Methoden verwenden.
Hierbei sollten nach Möglichkeit neue Daten zur Verfügung
stehen. Die graphische Analyse legt nahe, welche Voraus-
setzungen erfüllt sind und welcher numerische Prozeß an-
zuwenden ist. Hieraus ergeben sich wieder neue graphische
Möglichkeiten. Beide Techniken ergänzen sich und sollten
iterativ genutzt werden.
5. Sonderstellung der Geraden







Die diesen theoretischen Verteilungen entsprechenden Wahr-
scheinlichkeitsnetze gestatten es, Annahmen über den Ver-
teilungstyp einer empirischen Verteilung zu prüfen. Eine
Achse dieser Wahrscheinlichkeitsnetze ist linear oder
logarithmisch geteilt, die andere Achse ist so eingeteilt,
daß die entsprechende Summenprozentkurve zur Geraden wird.
Man trägt die empirische Verteilungsfunktion ein und erhält
im richtigen Netz eine Gerade. Diese Eigenschaft kann zum
Nachweis der vermuteten Gesetzmäßigkeit und zur näherungs-
weisen Schätzung der Parameter benutzt werden. Man erhält
so zumindest einen Hinweis, ob die empirische Verteilungs-
funktion wesentlich von der hypothetischen theoretischen
Verteilungsfunktion abweicht. Wodurch ergeben sich nun
Abweichungen ?
(1) Durch falsche Wahl der erwarteten Verteilung.
(2) Durch Nichtlinearitäten als Folge nichtzufälliger
Stichproben.
(5) Durch Ausreißer.
Welche Eigenschaften sollten nun graphische Methoden auf-
weisen ?
(1) Die Übereinstimmung mit einem einfachen Modell sollte
möglichst durch eine Gerade zum Ausdruck komen bzw.,
wenn der zufällige Anteil der Gesamtvariabilität im
Vordergrund des Interesses steht, durch eine zufällig
um die Gerade streuende Punktwolke.
Linearität ist wohl die geometrische Konfiguration,
die wir am leichtesten erfassen - Abweichungen von
der Linearität werden deutlich wahrgenommen.
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(2) Die gezeichneten Punkte sollten.von gleicher Präzision
sein und unabhängige Fehler aufweisen.
(5) Nichtlineare Transformationen sollten Wertebereiche
von besonderer Bedeutung herausstellen. Hier sei an
die Gerade im Wahrscheinlichkeitsnetz erinnert.
U. Anpassung als Zusammenfassung
Allgemein nimmt man eine Anpassung an eine Gerade oder an
Kurven vor, um die Angemessenheit des Modells zu überprü-
fen, d.h. unter anderem:
(1) um die Daten zusammenzufassen und dann für den erfaß-
ten Bereich Interpolationsformeln oder Eichkurven zu
erhalten, um Voraussagen machen zu können,
(2) um mehrere Gruppen unabhängiger bzw. nacheinander ge-
wonnener Daten an Hand von Konstanten sie repräsen-
tierender Funktionen zu vergleichen,
(3) um eine Schätzung des unkontrollierten Fehlers in y
und des Zufallsfehlers für jeden geschätzten Parameter
zu ermöglichen, sowie
(A) um die Regionen systematischer Abweichungen von der
Funktion zu finden, falls solche Abweichungen exi-
stieren.
Hauptproblem der Anpassung ist es, den Verlauf einer Punkt-
wolke möglichst deutlich herauszuarbeiten - jedoch ohne
die Zufallsabweichungen. Die Residuen sind als Zufalls-
abweichungen auffaßbar, vorausgesetzt, das zugrundegelegte
Modell ist korrekt. Nähreren Aufschluß hierüber gibt die
graphische Untersuchung der Residuen, insbesondere über
ungewöhnliche Variabilität, möglicher Ausreißer, Trends
und sonstige Verteilungsanomalien.
Die Darstellungen der Residuen, z.B. im Wahrscheinlich-
keitsnetz, geben nicht nur eine Vorstellung vom.Ausmaß der
Modellabweichungen, sondern sie kombinieren Zusammenfas-
sungen der einzelnen Residuen mit empfindlichen Indikatoren
verteilungsmäßiger Besonderheiten aller Residuen. Auf diese
Art erkannte Anpassungsanomalien bereichern die Zusammen-
fassung, die ja selbst eine bewußt auswählende Beschrei-
bung mit dem Ziel einer Anpassung an ein Modell darstellt.
Auch wenn die Anpassung schlecht ist und berechtigte Zwei-
fel an dem zugrundegelegten Modell auftauchen, ist das
Prinzip der Anpassung sehr wichtig. Die erneute, verbesser-
te Anpassung an ein revidiertes Modell macht eine neue
Zusammenfassung notwendig. Nur die Daten und die Residuen
graphisch aufzubereiten reicht häufig nicht. Routinemäßig
sollten auch alle Resultate der Analyse graphisch darge-
stellt werden, und zwar insbeondere dann, wenn die Berech-
nung aufwendig war. Meist ergeben sich bei der graphischen
Darstellung wesentlicher Ergebnisse, der nicht selten eine
Demonstrationsabsicht des Autors zugrundeliegt, auch neue
Gesichtspunkte und neue Analysemöglichkeiten.
wenn auch in diesem Prozeß statistische und mathematische
Ideen und Modelle Schlüsselstellungen einnehmen, so kann
man nicht erwarten, daß formale Theorien der Erkenntnis-
U nk lassierte Beobachtungen
(stetige Merkmale)
Vergleich dreier Behandlungen(A.B.C.)






Vergleich von sechs Punktwolken
An n Objekten oder Individuen werden
4 MerkmaIe(M1 bis M4) gemessen und die 6
Gruppen bivariater Beobachtungen verglichen












(stetige oder diskrete Merkmale)
Kombinierte Darstellung dreier
Merkmale (bzw. Merkmalarten)
M1 bis M3 in jeweils mindestens
2 Ausprägungen (Auspragungsstuten







Kontrolle, links unten der Vergleich
von sechs Punktwolken. Rechts klas-
sierte Beobachtungen, das dritte Merk-
mal M3, dichotonıgegüiedert oder ein
Alternativmerkmal, ober- bzw. unterhalb
der Diagonalen registriert. Für jeweils
10 durch Punkte dargestellte Besetz-
ungszahlen wird ein Dreieck gesetzt.
Es liege eine Punktwolke vor. Soll
ein drittes Merkmal M3, das in mehre-
ren bis beliebig vielen Ausprägungen
vorliegt, mit berücksichtigt werden,
so kann man die Punktwolken interes-
sierender Ausprägungsstufen nebenein-
ander in getrennten Diagramen angeben
(Abb. 2). M3 sei entweder:
(a) kategorial gegliedert, (b) ordinal
oder (c) stetig und klassiert.
Um maximal 7 Ausprägungen oder Aus-
prägungsstufen in derselben Punkt-
wolke zu berücksichtigen, benutze nen
für das dritte Nerkmal M3 entweder
die Symbolcodierung oder ein Kreuz
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Abb. 2 (unten): Nach Ausprägunge-
stufen eines dritten Merk-
mals (M ) nebeneinanderge-
setzte šunktwolken
Abb. 3 (Mitte): Code für das Zei-
chnen von Punktwolken mit
zwei weiteren Merkmalen (M3
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J und die Punktcodierung. Beide Codierungen in 7 Stufen
enthält die unterste Zeile der Abbildung 3.
Die Symbolcodierung basiert auf einfachen geometrischen
Symbolen. Die unterste Stufe der Merkmalsausprägung wird
1 durch einen Leerkreis symbolisiert, der oberste durch einen
gewinnung die Richtung dieses flexiblen
Prozesses festlegen.
5. Beispiele„Empfehlungen und Hinweise
5-1- š9ei§i2<iies§eIıfıie_iıı1<i_.f3uı:l§§i±i9ıise12_f2-12_š;_.u12<l_ë;_11e1:1:Lieı
Sehen wir uns zunächst drei Punktdiagramme an (Abb. 1):
Links oben der Vergleich dreier Behandlungen mit einer
und iterativen
Vollkreis, die mittlere (bei insgesamt 3, 5 oder 7 Stufen)
durch ein Kreuz, Übergangsstufen sind Drei- und Vierecke.
Die Punktcodierung basiert auf einem punktunähnlichen
Symbol als Bezugswert, etwa einem Kreuz; die unterste Stufe
wird durch drei unter das Kreuz gesetzte Punkte angegeben,
~die oberste durch drei über das Kreuz gesetzte Punkte. Ist
neben dem dritten noch ein viertes Merkmal Mi zu berücksich-
tigen, so wird man beide Codierungen anwenden.
Als Beispiel - drittes und viertes Merkmal in jeweils
3 Ausprägungen (Abb. 3, Zeile 2; Abb. A, links oben) -
diene die Zahl der Sterbefälle an A Haupttodesursachen in
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22 europäischen Ländern bezogen auf jeweils 100 000 Ein-
wohner (Abb. A). Die ausgwählten Haupttodesursachen sind:
Bösartige Neubildungen (BN),
Herz-, Gefäß- und Kreislaufkrankheiten (HGK) ohne
Gefäßstörungen des ZNS,
Diabetes mellitus (Dm) und
Infektionskrankheiten (IK).
Aus den Skalen ist erkennbar, daß die Sterbefälle in der
Reihe Dm, IK, BN, HGK stark ansteigen. Rechts oben im
Bild, d.h. hohe BN- und HGK-Zahlen, die drei unterpunkte-
ten Kreuze: Dänemark, England und Wales sowie Schottland
symbolisieren durch das Kreuz mittlere Zahlen für Dm und
durch den Punkt darunter niedrige Zahlen für IK.
5-2- W§§QEBS§E_HQ§_E@EÃêëlëëåšë
Was ist nun bei graphischen Darstellungen zu vermeiden ?
Bedacht sei, daß graphische Methoden auch zur Täuschung
des Betrachters dienen. Bilder verschiedener Größe sind
z.B. stets irreführend. Man beachte daher Auswahl und Eig-
nung der Dbjekte, Merkmale und Skalen, ihre Repräsentati-
vität und Vergleichbarkeit. Sind die Skalen merkmalgerecht
und problemorientiert ? Ist die Linearskala nullpunktlos,
gestaucht oder überdehnt ? Sorgen Ausreißer für eine Mas-
kierung der Struktur ? Wie sind die Punkte, die weit
draußen liegen, angegeben ? Wie sind Mehrfachpunkte der-
selben Koordinaten dargestellt ?
Was ist nun zu empfehlen ? Im allgemeinen ist es zweck-
mäßig:
(1) für jedes Merkmal ein Liniendiagramm bzw. Histogramm
zu zeichnen sowie
(2) für jeweils zwei stetige Merkmale die gemeinsame
Punktwolke, und für jeweils zwei stetige Merkmale un-
ter Berücksichtigung eines dritten stetigen oder dis-
kreten Merkmals in etwa 3 bis 5 Ausprägungsstufen die
gemeinsane Punktwolke zu zeichnern
(3) folgende zusätzliche Hilfen bei der Darstellung von
Punktwolken zu benutzen:
(a) Die Nummer eines Wertepaares, die Fallnummer,
läßt sich bei Bedarf durch eine neben das Symbol
gesetzte Zahl angeben bzw. man setzt einen Code
daneben.
(b) Mehrfachpunkte [n-fach] derselben Koordinaten sind
durch in eckige Klammern gesetztes n zu charak-
terisieren ([n]).
(0) Weit draußen liegende Punkte lassen sich durch
Angabe ihrer in runde Klammern gesetzten Koordi-
naten (x,y) am Diagrammrand kennzeichnen; häufig
reicht die Angabe nur einer Koordinate aus, (x)
oder (y).
(A) Wichtige weitere Möglichkeiten seien mit den Begriffen
Wahrscheinlichkeitsnetze und Analyse von Residuen umr
rissen. Beim Studium der Residuen ist zu erwägen,
diese gegen eine möglicherweise wichtige Variable auf-
zutragen, die bisher unberücksichtigt geblieben ist.
5-3» §1:eB12i§212e_1!Ie§139<le_eB§_EeBelle_ie_Ye1:elei212
Nein Loblied auf graphische Methoden schränkt natürlich
die Bedeutung einer Tabelle nicht ein. Vergleichen wir
beide (Abb. 5), ihre Nachteile und ihre Vorzüge, dann
erkennen wir, daß sich beide Darstellungsformen von Daten
und Resultaten ergänzen. Hauptvorzüge der Tabelle sind
Detailtreue und Weiterverwendbarkeit - auf Vorzüge graphi-
scher Methoden kommen wir noch einmal zurück.
BN .
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üoersmhiuchuen. -__ Ermöglichen brillante knaıppe
Zusammenfassung -
Graphische Darstellungen Anschaulıchkeit und Einfachheit
und Methoden. Beispiele: Leicht verstöndlicher Vergleich
von Größen, Trends und
1) Piktogramm und Diagramme Zusammenhdngen
2) Histogramm und Kartogramme Schnelles Erkennen v0n
3) Kontrollkarten und Zeitreihendiagramme Datenstruktur.
I.) Punktwolken mit Vertrauensellipsen mangelhafter Anpassung
S)
6)
(1) lm Gegensatz zur Tabelle
größerer Aufwand
(2) Ohne Tabelle meist unbe-
friedigend. da Weiter-
verwendung kaum moglich
Funktions-und Wahrscheinlichkeitsnetze und Ausrei Bern(3) Als Blickfang zur Tauschung _ __ __ _ _ _
Probability-Plotting und höhere Verfahren FlßllblllfÀi Und 5°\°'<i'V"°igeeignet
±-| íı I l ı ıi ıí L Ä
Abb. 5: Darstellungsformen von Daten und Resultaten. 2,2
5-LM I§lei1ıe_iíl2<21:§=1;<ı12'2_&1.l2§1:_e;1:@.~212;i-.§912e_ll<2§129s1e13
und 2.3. Hierzu gehören das auch didaktisch wichtige
Bei wenigen Daten können die Beobachtungen im
Text aufgeführt werden; das gilt auch, wenn nur
wenige statistische Kennzahlen vorliegen und
auf die Originaldaten verzichtet wird.
Binomialpapier und das für die Auswertung faktorieller
Experimente aufschlußreiche Half-Normal-Plot.
2.M Für den Vergleich zweier Verteilungsfunktionen trägt
nen nach WILK und GNANADESIKAN gegeneinander auf:
(a) die Quantile (Q) für unterschiedliche P-Werte,Zunächst seien noch einige Hilfsmittel und graphische






Q-Q-Plot genannt sowie (b) die P-Verte für unterschied-
liche Q-Werte, P-P-Plot genannt. Liegen diesen Proba-
Im Handel erhältliche Anreibe-Buchstaben und -Pikto- bilitY'Pl0te (Q'QSP'P) ZWei gleiene Verteilungen ZU'
gramme sowie selbsthaftende Raster und Farbfolien. grunde, S0 ergibt eien im Q'Q'Pl0t Wie im P'P"PlOt
eine Gerade durch den Nullpunkt mit b=1. Unterschiede
Die VOY1 dem Bøtaniker in Zusafmilenarbeit in den Verateilurlgsenden erkennt nlan Schnell irn Q_Q-
mit Metnemetikern eingeführten eegenennten Metre' Plot; Unterschiede in der meist aufschlußreicheren
glypnen Sind leere Oder mit einer Ziffer gefüllte Verteilungsmitte erkennt man leicht im P-P-Plot.
Kreise (glyphs) mit konstantem Radius, von deren Nord-
pol und Äquator senkrecht und seitlich nach oben gehen- 2.5 MALLOWS Cp-Plot dient im Rahmen der Regressionsanalyse
de kurze oder lange Striche (rays) ausgehen. Diese zur Auswahl der Regressionsgeraden.
Metroglyphen dienen zur Darstellung von Punktwolken
für drei oder mehr Variable.
Abb. 6: Kleine Übersicht über Hilfsmittel und Methoden
Wer sich häufig mit vielen Daten zu beschäftigen hat
Einige graphische Methoden
und das Deskriptive in den Vordergrund stellt, wird
den Graphical Rational Patterns, GRPs, gute Erfah-
runge .
Zahlen bis 1000 in einem Quadrat durch Stellung und «
1_ Hilfsmittel und methodische Hilfen
mit
n machen Die GRPs bilden ein Zeichensystem, um
1.1. Chartpak, Letraset. Letrasign
1.2. Metroglyphen(Anderson.E. 1960. TECS)
1.3. Graphical Rational Patterns (Bachi,R., 1968)
1.4. Funktions-und Wahrscheinlichkeitsnetze
Anzahl von Punkten und schwarz gezeichneten Quadraten
szu ymbolisieren. Diese Symbole sind im Handel erhält-
lich. Zahlreiche Anwendungsvorschläge enthält das
Buch von BACHI.
Netzpapiere sehr unterschiedlicher Art werden im Han-
del
Verlages und die der Firma Schleicher und Schüll.
Methoden (und Hilfsmittel)
2.1. Lehrbücher: Batschelet.E.,- Bliss.C.l.; King.J.R.,
Sachs.L.,- Weber.Erna
2_2_ Binomialpapier (Moste_ller,F.›J.W.Tukey 1949,JASA)
2.3. Half-Normal-Plot(Daniel.C.1959.TECS u.Zahn. D.A.1975.TECS')
2.4. Probability-Plotting.Q-Q, P-P (Wilk,M.B.»R.Gnanadesikan:
(1)1968,BlKA,-(2) 1969 s. Krishnaiah,P.R.:M.A.ll,)
2.5. Total-Squared-Error:Cñ-Plot (Mallows.C.L.1973.TECS)
2.6. High- Dimensional-Data-Plot (Andrews,D.F.1972. BICS)
angeboten; erwähnt seien z.B. die des R. Haufe- 2~
Kataloge beider Hersteller geben viele Anregungen.
Graphische Methoden werden in den meisten Lehrbüchern
der Statistik behandelt. Daneben Zeigt BATSCHELET An-
wen ungsmöglichkeiten graphischer Methoden in der Bio-d ,
mathematik. KING gibt eine Übersicht über Wahrschein-
lichkeitsnetze. .
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2.6 Nach ANDREWS bildet man eine multivariate Beobachtung
im k-dimensionalen Raum als Wellenlinie im zweidimen-
sionalen Koordinatensystem ab.
6. Fazit; Einsatz und Ziel graphischer Methoden
Skizzen und Schemata tragen zu einem besseren Verständnis
des Problems bei.
Graphische Methoden vermitteln einen leicht faßlichen und
einprägsamen Eindruck und Überblick über Größen, Bezie-
hungen von Größen zueinander und Zusammenhänge.
Außerdem; gestatten sie den Vergleich von Größen, Trends
und Zusammenhängen, dienen sie zur Veranschaulichung we-









Enthüllung und Zurschaustellung der rohen Daten,
Heraushebung und Übermittlung wichtiger Befunde,
Erkennung von Gleichartigem und von Fehlern,
Identifizierung möglicher Ausreißer und anderer
Anomalien,
Überprüfung von Anpassungen, um die Zuverlässig-
keit der Daten zu kontrollieren sowie Parameter und
beliebige Quantile zu schätzen,
Lösung von Nicht-Standard-Problemen, insbesondere
Auffindung neuer Erkenntnisse über die Struktur
der analysierten Daten.
Gemeinsam ist diesen Einsatzmöglichkeiten, die den Bereich
von der Schaubild-Technik bis zum programmgesteuerten
Plotting multivariater Zusamenhänge umfassen, daß sie die
Fähigkeit des die Daten gewinnenden Untersuchers erhöhen,
wichtige Erscheinungen zu entdecken und zu verstehen und
daß ein numerischer nicht-graphischer Ersatz für sie kaum
existiert.
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5. Jahrestagung der Association of Simula 67 USERS
Die Tagung findet vom 7. bis 9. September 1977 in Freiburg
statt. Gastgeber ist das Rechenzentrum der Universität
Freiburg.
Ziel der Konferenz ist der Erfahrungsaustausch unter den
Anwendern von Simula 67 aus aller Welt. Die ASU hat z.Zt.
über 500 Mitglieder. Simula 67 ist eine von Dahl, Myrhang
und Nygaard entwickelte, universell einsetzbare Program-
miersprache, die auf allen größeren Rechnertypen im-
plementiert ist.
Die drei Väter von Simula 67 werden Tagungsvorträge
halten und an einer Podiumsdiskussion teilnehmen.
Konferenzsprache ist Englisch.
Die Tagungsgebühr beträgt DM 300.-








Brd Symposium on Computational Statistics
Leiden University, the Netherlands
August 21-25, 1978
Sponsored by ISI Committee on Statistical Computation.
Supported by: CRI computing centre and Department of
Nedical Statistics, both of the University of Leiden.
Scope:
The papers will be preselected on the basis of these ab-
stracts. Each abstract should be written such that it en-
ables the program committee to judge satisfactorily the
relevance of the paper. A length of about one type written
page is advised. It should be sent to the COMPSTAT address
not later than january 15, 1978.
The authors will be informed and will receive detailed
instructions for the preparation of the paper within two
months.
Program.committee:
L.C.A. Corsten, Netherlands; I. Francis, U.S.A.; J. Hermans,
Netherlands; R.J. Mokken, Netherlands; W. Molenaar, Nether-
lands; J.A. Nelder, U.K.; N. Victor, Germany.
Correspondence:
COMPSTAT '78




2M. Biometrisches Kolloquium 1978
Das 2M. Biometrische Kolloquium der Deutschen Region der
Biometrischen Gesellschaft findet
vom 1. bis 3. März 1978
in Wuppertal
statt.




The symposium intends the presentation of papers discussing Freie Vorträge
numerical and algoritmic aspects of statistical methods and
their applications, as well as new techniques in computer
sciences in relation to statistical analysis. Particularly









Abstracts of papers to be submitted should be in English.
und folgende Workshops





Anfragen sind zu richten an den Vorsitzenden der
Deutschen Region
Prof. Dr. H. Fink
BAYER AG
Pharma Forschungszentrum
Abt. Dokumentation und Biometrie
Friedrich-Ebert-Str. 217-319
5600 Wuppertal 1
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Buchbesprechungen
DATENVERARBEITUNG IN ALLGEMINEN KRANKENHÄUSERN
- Referatstexte der ADV-Fachtagung von Salzburg
1976, 170 S., S §00.-
ADV-Arbeitsgemeinschaft für Datenverarbeitung
Landesgruppe Salzburg (Tagungungssekretariat - M/7)
Schloß Mirabell, A-502M Salzburg
Die österreichische Arbeitsgemeinschaft für Datenverar-
beitung hat im November 1976 in Salzburg eine Tagung ab-
gehalten, deren Ergebnis in vorliegender Broschüre zusanr
mengefaßt ist.
In 15 Beiträgen wird zum Teil sehr kritisch über die bis-
herigen Erfahrungen, hauptsächlich über jene im Bereiche
der Spitalsverwaltung, referiert. Les breite Spektrum der
Referenten spiegelte alle Tendenzen wider: von nüchternen
ökonomischen Überlegungen bis zu optimistischen Zukunfts-
LINDER, A. und BERCHTOLD, w.
Statistische Auswertung von Prozentzahlen
UTB Bd. 522
1976, 232 S., DM 17.80
Birkhäuser Verlag, Basel
Wenn man beachtet, daß Prozentzahl in diesem Buch iden-
tisch ist mit Anteilziffer, dann kann man nur positiv
überrascht sein, daß eine Monographie zu diesem so ver-
nachlässigten Spezialgebiet in der typischen LINDER'schen
Korrektheit und Klarheit als Taschenbuch vorliegt. Dabei
sind die theoretischen Ansätze so allgemein gehalten,
daß sie leicht auf andere Probleme übertragen werden kön-
nen, die Rechenanweisungen so klar dargestellt - in einem
Fall bis zum Blockdiagramm -, daß die Anwendung der be-
handelten Verfahren mit oder ohne Comuter keine Schwie-
Visionen. Die (im vorliegenden Bändchen nicht erfaßte)
sehr lebhafte Diskussion hob die gegensätzlichen Stand-
punkte noch mehr hervor - es ist anzunehmen, daß auch der
Leser diese verschiedenen Auffassungen sehr gut erfassen
kann.
Dieser Vortragsband ist allen jenen.zu empfehlen, die sich
ndt dem Einsatz von EDV-Anlagen im Krankenhaus beschäf-
tigen, da hier beachtenswerte Erfahrungen deponiert sind.
Gr.
rigkeiten bereiten sollte. Die aus den unterschiedlichsten
Gebieten ausgewählten Beispiele sind mehr als instruktiv.
Insgesamt wieder ein "LINDER", an dem Theoretiker und vor
allem Praktiker und Studenten nicht vorbeigehehn können.
Ge.
LIENERT, G.A.
Verteilungsfreie Methoden in der Biostatistik - Tafelband
1975, 686 s., br. DM 59.-
Verlag A. Hain, Meisenheim
Der vorliegende Tabellenband ist die Ergänzung des vom
gleichen Verfasser 1975 und 1976 erschienenen zweibändigen
Werkes "Verteilungsfreie Methoden in der Biostatistik".
Zu jeder Tafel wird eine kurze Einführung, ggf. die Quelle
und ein Ablesebeispiel gegeben. Soweit der Benutzer mit
der jeweiligen Methode vertraut ist, kann er so die Tafeln
direkt benutzen. Dabei sind in den Tabellen vor allem.die
kritischen Werte bei kleinen Stichproben angegeben, da hier
die sonst gebräuchlichen asymptotischen Verteilungen kaum
brauchbar sind.
Allein schon durch die Vielzahl der zusammengestellten
Tabellen wird dieser Band ein nützliches Hilfsmittel für
alle Biometriker sein. ge,
HOLDEN, A.v.
Models of the Stochastic Activity of Neurones
Lecture Notes in Biomathematics Vol. 12
1976, 568 S., DM 51.-
Sprınger-Verlag, Berlin-Heidelberg-New York
Die in diesem.Band zusammengestellten Abschnitte sind aus
Seminaren hervorgegangen, die zwischen 1972 und 1975 in
Leeds durchgeführt wurden. Es wird dabei der Versuch unter-
nommen, verschiedene Modelle gegenüberzustellen, die vor-
geschlagen wurden, um die stochastische Aktivität des
Nervensystems zu erklären und um gleichzeitig in dieses
Gebiet der Biomathematik einzuführen.
Ge.
ARMINGER, G.
Loglineare Modelle zur Analyse nondnal skalierter Variablen
1976, 157 S., ö.S. 95.- H
Verb. d. wiss. Gesellschaften Osterreichs, Wien
Die Bearbeitung speziell nominalskalierter Variablen berei-
tet Schwierigkeiten, wenn man Aussagen über die Existenz
und die Stärke von Zusamenhängen zwischen den Variablen
machen will. Durch die Verwendung von Logarithmen der Aus-
gangsdaten gelingt es, zu Aussagen zu kommen, die analog
zu den Aussagen einer Varianzanalyse sind.
Ge.
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